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摘要:为探究江苏省射阳地区沿海滩涂中华绒螯蟹(Eriocheirsinensis)生态育苗池塘细菌群落结构,分别对养殖

池塘水体(S７,S８,S９)和池塘底泥(N７,N８,N９)细菌群落１６SrDNA的 V３、V４、V５可变区进行扩增,检测合格的文

库进行高通量测序;利用 Qiime(v１．７)软件,对序列阈值９７％相似性水平进行聚类分析;分别以门、纲、目、科和属

的分类水平对样本进行αＧ多样性指数分析;以Chaol指数和Shannon指数评估菌种丰富度和多样性.结果表明,

３个生态育苗池塘得到 OTU分别为８８８１、７４０６、８５６６个.S７ 微生物归属于１６门、２９纲、５８目、９７科、１９１属;

S８ 为９门、１８纲、３８目、６８科、１３２属;S９ 为１７门、３２纲、６０目、１１１科、２２７属.N７ 为４１门、１０３纲、１９８目、

３２５科、５７２属;N８ 为４２门、１０３纲、２０３目、３１８科、５３４属;N９ 为４０门、９９纲、１９６目、３２３科、５７８属.养殖水体优

势菌群以变形菌门(Proteobacteria)为主,其次是拟杆菌门(Bacteroidetes);池塘底泥优势菌群以变形菌门为主,其
次为拟杆菌门、绿弯菌门(Chloroflexi)和浮霉菌门(Planctomycetes).养殖池塘底泥中细菌群落的丰富度和物种

多样性明显高于养殖水体,水体中细菌群落的丰富度S９＞S７＞S８,物种的多样性S７＞S９＞S８.池塘底泥中细菌

群落的丰富度 N７＞N９＞N８,物种的多样性 N７＞ N９＞N８.
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　　中华绒螯蟹(Eriocheirsinensis)又称河蟹,隶
属甲壳纲、十足目、方蟹科、绒螯蟹属,主要分布在我

国东部海域沿岸和通海的江河湖泊中.自２０世纪

７０年代中华绒螯蟹人工育苗技术突破后,苗种已基

本满足养殖生产的需要.生态育苗是以育苗池为核

心,采用天然海水,通过人工生态系统建立,实现分

解者、生产者和消费者之间物质和能量的生态平衡.
生态育苗优于传统育苗方法,使育苗池水质得到改

善、成活率显著提高、蟹苗质量好(王武等,２０１０).
在养殖池塘中,有机物的分解、氮磷等营养元素的转

化、养殖生物饵料的供给等过程,微生物发挥着重要

的功能,病原微生物的种类和数量也直接影响着养

殖生物的健康和收益.因此,对养殖生态环境的研

究,不仅可以了解生态环境给养殖生物带来的潜在

风险,也是养殖与环境和谐发展的重要问题.自然

条件下微生物处于共生体系,传统培养方法的局限

性很难获得纯培养物,也不能准确反映自然状态下

微生物群落的真实情况(Amannetal,１９９５;Auguet
etal,２００９;Hugenholtzetal,２００９).

随着分 子 生 物 学 的 发 展,高 通 量 测 序 技 术

(NextGenerationSequence,NGS)可以直接从样本

中扩增１６SrDNA 序列的可变区,在进行测序的同

时,对样本中微生物群落结构和含量进行大规模数

字化分析,全面准确地测定微生物的相对丰度.本

文运用高通量测序技术,对１６SrDNA的 V３、V４和

V５可变区进行扩增,使用IlluminaMiSeq平台测

序,PairedＧendReads进行拼接,UCLUST 方法进

行 OTU聚类分析,Qiime(v１．７)软件计算样本中物

种丰富度,物种多样性和测序深度.以期全面了解

江苏省射阳县沿海滩涂中华绒螯蟹生态育苗池塘中

养殖水体和底泥微生物群落的真实情况,为河蟹健

康繁育和生态环境保护提供参考依据.



１　材料与方法

１．１　样品采集

样本采自江苏省射阳县大洋特种水产苗种场,
随机选择３个中华绒螯蟹生态育苗池塘,采集养殖

水体和池塘底泥.采用２．５L有机玻璃采水器采集

养殖水体.每个养殖池塘选择上风口和下风口各

２个采样点,将同一池塘４个采样点的水样充分混

匀后,取１．０L养殖水体为一个检测样本.３个养殖

池塘水样编号为 S７、S８、S９.检测样本用０．２２μm
微孔滤膜过滤,剪碎滤膜,浸泡灭菌蒸馏水中,涡旋

混匀器充分振荡１min,制成菌悬液,弃滤膜,４℃以

下保存.
每个养殖池塘选择对角的２个底泥采集点,采

集池塘底泥５．０cm３,将同一池塘２个采样点的底泥

充分混匀,称取５０．０g.３个养殖池塘底泥编号为

N７、N８、N９,４℃保存备用.

１．２　DNA的制备、PCR扩增和测序

检测样本的 DNA 提取分别 采 用 TIANamp
GenomicDNA KitDNA 提 取 剂 盒 和 TIANamp
SoilDNAKit土壤基因组DNA提取试剂盒.

１６SrDNA上包括 V３、V４和 V５的３个高度可

变区.V３ V４区扩增上游引物:CCTACGGRRBＧ
GCASCAGKVRVGAAT;下 游 引 物:GGACTACＧ
NVGGGTWTCTAATCC.V４ V５区扩增上游引

物:GTGYCAGCMGCCGCGGTAA;下 游 引 物:

CTTGTGCGGKCCCCCGYCAATTC.

２５μL 反 应 体 系 包 括 ２×Taq Master Mix
１２．５μL,模板DNA１００ng,正反向引物各１．０μL,
灭菌ddH２O补足至２５μL.反应条件为９４℃预变

性５min,９４℃变性３０s,５５℃退火３０s,７２℃延伸

６０s,３５个循环,７２℃延伸７min.

２％琼脂糖凝胶电泳检测 PCR产物扩增效果.
由苏州 金 唯 智 生 物 科 技 有 限 公 司 进 行 Illumina
MiSeq平台测序和PairedＧendReads拼接工作.

１．３　数据处理分析

测 序 结 果 原 始 数 据 利 用 软 件 CASAVA
(v１．８．２)进行图像碱基识别,初步质量分析得到原

始测序数据(PFdata).使用pandaseq(v２．７)将２条

序列进行比对,根据比对末端重叠区进行拼接,拼接

时 至 少 ２０ bp 的 重 叠 区. 使 用 Trimmomatic
(v０．３０)去除引物和接头序列,去除两端质量值低于

２０的碱基,去除长度小于 ４００bp 的序列.使用

Usearch(８．０)将拼接过滤后的序列与数据库进行比

对,去除嵌合体序列(Chimerasequence),得到有效

序列(Nochimera).
利用 Qiime(v１．７)软件中的 UCLUST 方法进

行 OTU 聚类分析,序列相似性设为 ９７％,得到

OTU 列表和代表性序列.使用 RDPclassifier贝

叶斯算法对９７％相似水平的 OTU代表序列进行分

类分析.以 OTU 的物种分类结果为依据,分别在

门、纲、目、科和属的分类水平对各样本进行αＧ多样

性指数分析.

αＧ多样性指数分析是通过物种丰富度、物种多

样性和测序深度进行评价.菌群丰度采用Chaol指

数,其值越高,表明物种的丰富度越高.菌群多样性

采用Shannon指数,其值越大,表明物种的多样性

越高.测序深度采用 Good′scoverage指数,其值越

接近１,表明测序深度已基本覆盖样本中的所有物

种.

Chaol丰富度指数:

SChaol＝Sobs＋n１(n１ １)/２(n２＋１)
式中:SChaol为最终评估的 OTU 数量;Sobs为实

际测出的 OTU 数量;n１ 只含１条序列的 OTU 数

量;n２ 含２条序列的 OTU数量.

Shannon多样性指数:

H＝ ∑
S

i＝１
(ni/N)􀅰ln(ni/N)

Good′sCoverage:

Cdepth＝１ ni/N
式中:N 为所有的序列数;n１ 为含１条序列的

OUT数量.

２　结果

２．１　高通量测序质量

养殖水体３个检测样本,初步质量分析得到原

始测序序列(PEreads)条数为７５０８１~２１６１３９,对
原始序列进行拼接、过滤和去除嵌合体后的有效序

列(Nochimera)条数为６７０１６~１９２９８７,得到有效

序列平均长度(AvgLen)为４３０．２７~４５２．１９nt.有

效序列百分比(Effective)在８８．３６％~８９．２９％,样
品序列分析结果见表１.

养殖池塘底泥３个检测样本,初步质量分析得

到原始测序序列条数为１７９３３７~１９０７２１.对原始

序列进行拼接、过滤和去除嵌合体后的有效序列条

数为１６５１００~１７４５４３,得到有效序列平均长度为

４３０􀆰８３~４３４．１０nt,有效序列百分比在９１．５２％~
９２．０６％.
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表１　样品序列分析

Tab．１　Sampleanalysissequence

样品号
原始

序列

有效

序列

有效序列

平均值/nt

有效序

列比/％
S７ １４９１４７ １３１７８８ ４５２．１９ ８８．３６
S８ ７５０８１ ６７０１６ ４３０．２７ ８９．２６
S９ ２１６１３９ １９２９８７ ４３２．５０ ８９．２９
N７ １７９３３７ １６５１００ ４３４．１０ ９２．０６
N８ １９０７２１ １７４５４３ ４３２．５９ ９１．５２
N９ １８１４１４ １６６９５５ ４３０．８３ ９２．０３

２．２　OTU聚类分析

９７％相似性水平的聚类分析,７号养殖池塘得

到 OTU为８８８１,其中S７和N７ 特有的OTU数目分

别是１５７３和６８１８,共有的OTU为４９０.８号养殖

池塘得到 OTU 为 ７４０６,其中 S８ 和 N８ 特有的

OTU 数目分别是５５９和６６５４,共有的 OTU 为

１９３.９号养殖池塘得到 OTU 为８５６６,其中S９ 和

N９ 特有的 OTU 分别是 ２０６１ 和 ５９９４,共有的

OTU为５１１(图１).

图１　养殖池塘中微生物聚类分析

Fig．１　Clusteranalysisofthemicrobialcommunityinwater
andsedimentsamplesineachsamplingpond

２．３　菌群结构

２．３．１　养殖水体　不同池塘水体的微生物分类水

平物种种类和数量见表２.

S７ 微生物共计１６门、２９纲、５８目、９７科、１９１
属.优 势 菌 群 为 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes),占

５４􀆰０５％,其次是变形菌门(Proteobacteria)４４．１０％.
纲分类水平,黄杆菌纲(Flavobacteria)占４３．８０％,
纤维 粘 网 菌 纲 (Cytophagi)８．６８％;γＧ变 形 菌 纲

(Gammaproteobacteria)２９．６５％,αＧ变形菌纲(AlＧ
phaproteobacteria)１１．１３％.属分类水平,黄杆菌属

(Flavobacterium)为３５．４８％,假单胞菌属(PseudoＧ
monas)２５．５６％,Algoriphagus７．０６％,假红杆菌属

(Pseudorhodobacter)３．２３％,嗜 冷 杆 菌 属 (PsyＧ
chrobacter)２．８１％,其 他 检 测 量 不 足 １％ 的 属 占

１６􀆰４０％(图２).

S８ 微生物共计９门、１８纲、３８目,６８科、１３２
属.优势菌群为变形菌门,占７１．４７％,其次为拟杆

菌门２６．９２％.纲分类水平,γＧ变形菌纲为２９．５０％,

αＧ变形菌纲２５．９２％,βＧ变形菌纲(BetaproteobacteＧ
ria)１６．０５％,纤维粘网菌纲１８．４５％,鞘脂杆菌纲

(Sphingobacteriia)４．６０％,黄杆菌纲３．８６％.属分

类水平,检测量均不足１％的属占２２􀆰０１％,嗜冷杆

菌属１４．１５％,假单胞菌属 １１．００％,假红杆菌属

１６􀆰３６％,似杆菌属(Algoriphagus)１４．９８％,杆菌属

(Massilia)１２．１０％,黄杆菌属１．８６％,短波单胞菌

属(Brevundimonas)１．８５％(图３).

S９ 微生物共计１７门、３２纲、６０目、１１１科、２２７
属.优势菌群为变形菌门８６．２０％,其次为拟杆菌门

１２．６６％.纲分类水平,γＧ变形菌纲６５．２２％,βＧ变形

菌纲 １４．２２％,αＧ变 形 菌 纲 ６．７１％,黄 杆 菌 纲

７􀆰６２％,鞘脂杆菌纲２．６１％,纤维粘网菌纲２．４１％.
属分 类 水 平,假 单 胞 菌 属 ４８．２０％,不 动 杆 菌 属

(Acinctobacter)１３．８５％,杆菌属９．８３％,黄杆菌属

５．９６％,似杆菌属２．０８％,检测量均不足１％的占

１４􀆰４６％(图４)

２．３．２　池塘底泥　不同池塘底泥的分类水平物种

种类和数量见表２.

N７ 微生物共计４１门、１０３纲、１９８目、３２５科、

５７２属.优势菌群为变形菌门,占６１．３３％,拟杆菌

门２５．８９％,其次为绿弯菌门(Chloroflexi)４．６３％,
浮霉菌门(Planctomycetes)１．７６％.纲分类水平,γＧ
变形菌纲占２２．４６％,εＧ变异菌纲(EpsilonproteobacＧ
teria)１２．１８％,αＧ变 形 菌 纲 １１．８７％,δＧ变 异 菌 纲

(Deltaproteobacteria)１１．８６％,βＧ变形菌纲２．４３％,
黄杆菌纲１７．８１％,鞘脂杆菌纲５．２９％,纤维粘网菌

１．９９％,暖绳菌纲(Caldilineae)２．５８％,厌氧绳菌纲

(Anaerolineae)１．８８％,浮霉菌纲(PlanctomycetaＧ
cia)１．３６％,检测量均不足１％的纲占５．１５％.属的

分类水平,检测量均不足１％的属占５５．７５％,其次

是Sulfurovum１１．０３％,Salinimicrobium７􀆰０７％,

Marinicella３．９２％,Porticoccus２．８７％,Gillisia
２􀆰３８％,Litoreibacter２．０５％,嗜甲基菌属(MethylＧ
ophaga)１．８５％,氏菌属(Lewinella)１􀆰８４％,硫碱螺

旋菌 属 (Thioalkalispira)１．４６％,Pacificibacter
１􀆰３３％,海杆菌属(Marinobacter)１􀆰３２％,脱硫叶菌

属(Desulfobulbus)１．２２％,Sulfurimonas１．１０％.

N８ 微生物共计４２门、１０３纲、２０３目、３１８科、

５３４属.优势菌群为变形菌门,占７４．４０％,其次为

拟杆 菌 门 １５．５１％,绿 弯 菌 门 ３．０１％,浮 霉 菌 门

１􀆰６１％.纲分类水平,γＧ变形菌纲为２６．４９％,αＧ变

形菌纲２０􀆰２０％,εＧ变异菌纲１２．２５％,δＧ变异菌纲

１１．８３％,βＧ变形菌纲３．２８％,黄杆菌纲１０．４９％,鞘
脂杆菌纲 ２．７０％,纤维粘网菌 １．４４％;暖绳菌纲

１􀆰５０％,厌氧绳菌纲１．３６％,浮霉菌纲１．２３％,检测
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量均不足１％的纲占４．４６％.属的分类水平,检测

量均不足１％的属占５９．４５％,Sulfurovum９．８８％,

Salinimicrobium４．７１％,Pacificibacter３．７１％,假
单胞菌属３．０１％,Marinicella２．７８％,硫碱螺旋菌

属 ２．５８％,Sulfurimonas ２．２４％,嗜 甲 基 菌 属

１􀆰３８％,海 杆 菌 属 １．３２％,Litoreibacter １．２８％,

Neptuniibacter１􀆰０８％(图３).

N９ 微生物共计４０门,９９纲,１９６目,３２３科,

５７８属.优势菌群为变形菌门,占７２．７８％,其次是

拟杆 菌 门 １８．４８％,浮 霉 菌 门 ２．３２％,绿 弯 菌 门

１􀆰９８％.纲分类水平,γＧ变形菌纲２７．８４％,αＧ变形

菌纲 ２１􀆰９４％,εＧ变 异 菌 纲 １０．４０％,βＧ变 形 菌 纲

１􀆰７８％,黄杆菌纲１３．３４％,鞘脂杆菌纲２．７９％,纤维

粘网菌１．５６％,浮霉菌纲２．０１％;异常球菌纲(DeiＧ
nococci)１０．５０％;检测量均不足１％的纲占４．０４％.
属 的 分 类 水 平 中,检 测 量 均 不 足 １％ 的 属 占

６０􀆰８５％,Sulfurovum ９．２７％,Salinimicrobium

４􀆰３８％,Porticoccus４．２２％,嗜甲基菌属 ２．５４％,

Marinicella ２􀆰２８％,食 盐 菌 属 (Alcanivorax)

２􀆰０５％,Pacificibacter １．８９％,需 盐 杆 菌 属

(Salegentibacter)１􀆰８４％,Marinobacter １．５３％,

JTB２５５_marine_benthic_group１．２４％,SulfuriＧ
monas１．１１％,脱 硫 叶 菌 属 １．１０％,Ulvibacter
１􀆰０１％(图４).

表２　不同分类水平物种种类和数量

Tab．２　Speciesnumberatdifferentclassification
levelsforeachsample

样品号 门 纲 目 科 属

S７ １６ ２９ ５８ ９７ １９１

S８ ９ １８ ３８ ６８ １３２

S９ １７ ３２ ６０ １１１ ２２７

N７ ４１ １０３ １９８ ３２５ ５７２

N８ ４２ １０３ ２０３ ３１８ ５３４

N９ ４０ ９９ １９６ ３２３ ５７８

图２　７号池塘水体和底泥微生物菌群门、纲、属分类水平的相对丰度

Fig．２　Relativeabundancecompositionofthemicrobialcommunityatphylum,classandgenuslevelforS７

图３　８号池塘水体和底泥微生物菌群门、纲、属水平的相对丰度

Fig．３　Relativeabundancecompositionofthemicrobialcommunityatphylum,classandgenuslevelforS８

２．４　αＧ多样性指数分析

养殖池塘水体和底泥样本的多样性指数见表

３.养殖水体 Chaol指数值S９ 最高,为３８７１．７５２;
其次是S７,为３６９５．０４９.Shannon指数值S７ 最高,

为６．４６８;其次是S９,为５．５４８.S８ 池塘的 Chaol指

数值和Shannon指数值分别为１３５２．８２８和５．４１６,
为３个池塘中最低.覆盖率指数分别达到０􀆰９９２,

０􀆰９９４和０􀆰９９５.
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图４　９号池塘水体和底泥微生物菌群门、纲、属水平的相对丰度

Fig．４　Relativeabundancecompositionofthemicrobialcommunityatphylum,classandgenuslevelforS９

　 　 池 塘 底 泥 Chaol 指 数 值 N７ 最 高,为

１４８８７．５３０,其次是 N９,为１２８９４．５１０.Shannon指

数值 N７ 最高,为１０．０５０;其次是 N９,为９．６５４.N８

的 Chaol 指 数 值 和 Shannon 指 数 值 分 别 为

１２１４８．１４０和９􀆰４８０,为３个池塘中最低.覆盖率指

数分别达到０􀆰９７２,０􀆰９８０和０􀆰９７７(表３).

３个养殖池塘样本检测结果比较,底泥中的菌

落丰富度和物种多样性明显高于水体.养殖池塘水

体中菌落丰富度S９＞S７＞S８,物种多样性S７＞S９＞
S８.养殖池塘底泥中菌落丰富度 N７＞N９＞N８,物
种多样性 N７＞ N９＞N８.

表３　养殖池塘水体和底泥样本多样性指数

Tab．３　Samplediversityindexinaquaculture
waterandsedimentsamples

样品号 Chaol指数 Shannon指数 覆盖率指数

S７ ３６９５．０４９ ６．４６８ ０．９９２
S８ １３５２．８２８ ５．４１６ ０．９９４
S９ ３８７１．７５２ ５．５４８ ０．９９５
N７ １４８８７．５３０ １０．０５０ ０．９７２
N８ １２１４８．１４０ ９．４８０ ０．９８０
N９ １２８９４．５１０ ９．６５４ ０．９７７

３　讨论

近年来,应用高通量测序技术对１６SrDNA 基

因的分析,能够全面解析微生物群落的种类和数量,
已成为研究环境样本微生物菌群多样性的重要手段

(Soginetal,２００６;孙欣等,２０１３).本研究采用１６S
rDNA的 V３、V４和 V５可变区进行高通量测序,分
析了３个中华绒螯蟹生态育苗池塘中养殖水体和池

塘底泥的细菌群落组成,揭示了难以通过传统生物

学方法研究的细菌种群和数量.检测样本经过对原

始序列拼接、过滤和去除嵌合体后,得到养殖水体的

有效序列为６７０１６~１９２９８７,有效序列百分比为

８８􀆰３６％~８９􀆰２９％.池塘底泥的有效序列条数为

１６５１００~１７４５４３,有效序列百分比为９１􀆰５２％~

９２􀆰０６％.测序结果较好地反映了样品中细菌群落

的组成.

３．１　生态育苗池塘的优势菌群组成

３个养殖池塘水体的优势菌群为变形菌门和拟

杆菌门,但菌群结构和相对丰度完全不同,S８ 和S９

以变形菌门为优势群,相对丰度分别为７１．４７％和

８６．２０％,以γＧ变形菌纲、αＧ变形菌纲和βＧ变形菌纲

为优势亚群,假单胞菌目、假单胞菌科、假单胞菌属

为优势菌.S７ 以拟杆菌门的相对丰度为５４．５％,以
黄杆菌纲(４３．８０％)、黄杆菌目(４３．８０％)、黄杆菌科

(４３．７９％)、黄杆菌属(３５．４８％)为优势菌.池塘底

泥中的菌群比养殖水体更为丰富,３个养殖池塘的

优势菌群均为变形菌门和拟杆菌门,变形菌门的相

对丰度均高于拟杆菌门.γＧ变形菌纲,αＧ变形菌纲

和εＧ变形菌纲为优势亚群,拟杆菌门中的黄杆菌纲、
黄杆菌目、黄杆菌科为优势菌.检测量不足１％的

属分别达到５５．７５％、５９．４５％和６０．８５％.
在养殖水体和池塘底泥中,γＧ变形菌纲和αＧ变

形菌纲均为优势菌群.γＧ变形杆菌中假单胞菌目

(Pseudomonadales)、假 单 胞 菌 科 (PseudomonaＧ
daceae)、假单胞菌属(Pseudomonas)均有较高的丰

度.αＧ变形菌纲中红螺菌目(Rhodospirillales)的红

螺 菌 科 (Rhodospirillaceae)以 及 红 细 菌 目

(Rhodobacterales)的红细菌科(Rhodobacteraceae)
还有少量的根瘤菌目细菌.γＧ变形菌是海洋中普遍

存在的细菌,多样性很高,数量也很大,尤其在营养

物质含量高的水域,多为硫氧化细菌及固氮细菌,都
是主要的优势细菌(Ivanovaetal,２００３;Payneet
al,２００６).在厌氧环境中,部分γＧ变形杆菌可与该

环境中的动物形成共生关系,对环境中的碳、硫循环

起着重要作用(Bakuninaetal,１９９９;Huberetal,

２００４;白洁等,２００９).αＧ变形菌纲中的这类细菌能

够通过光合作用进行生长代谢,二氧化碳和氮的固
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定在养殖环境系统碳、氮循环中发挥着重要作用

(Cottrelletal,２０００).

３．２　优势菌群与育苗水体物质代谢的相互作用

拟杆菌门的细菌与DNA、脂类和蛋白质等有机

物质的转换密切相关,这些有机物质的吸收和利用

是各种水体环境中碳循环的重要组成部分(Cottrell
etal,２０００).养殖水体和底泥均有少量的 MariＧ
bacter 属和Lutibcter 属,此属细菌为兼性厌氧细

菌,可进行硝酸盐的反硝化过程(黄志涛等,２０１６),
说明江苏省射阳县沿海滩涂中华绒螯蟹生态育苗池

塘中存在着反硝化过程.黄杆菌纲是拟杆菌门中的

三大纲之一,广泛存在于水体和土壤等环境中.在

厌氧环境下,通过亚硝化单胞菌的氨氮化作用和硝

化螺旋菌的硝酸盐氧化作用,转化对养殖动物有毒

的氨氮和亚硝酸盐(裘钱玲琳等,２０１６).Stenholm
等(２００８)认为黄杆菌是水生动物潜在的条件致病

菌,大量存在会增加养殖动物染病的风险.养殖水

体和底泥中均有相对丰度的黄杆菌纲(FlavobacteＧ
riia)、黄杆菌目(Flavobacteriales)、黄杆菌科(FlaＧ
vobacteriaceae)细菌,S７ 中黄杆菌属(FlavobacteriＧ
um)的相对丰度达３５．４８％.因此,在中华绒螯蟹生

态育苗的生产中,需要密切关注养殖环境中病原菌

的变化情况,随时监测养殖水体中氨氮和亚硝酸盐

的变化,降低养殖动物的染病风险.
综上所述,自然生态系统中,微生物的丰度和空

间分布呈不均匀状态,而且种类繁多,遗传背景复

杂,菌群结构和功能随环境因素的变化而改变.养

殖环境中的细菌群落组成不仅对养殖生物的生态环

境有重要影响,而且对养殖生物的营养和免疫也有

重要作用(王武等,２０１０).分析微生物菌群多样性

和相对丰度的变化,对维持和调控养殖生态系统,揭
示更多功能菌的作用,预防和控制养殖水生动物疾

病有重要的作用和意义.随着高通量测序技术的应

用和发展,将推动人们对自然环境中微生物群落结

构及其功能特点的认识,对探索养殖环境中菌群多

样性更具应用价值.
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Abstract:Microbialcommunitycompositionplaysanimportantroleinaquaculturesystems,affectingthe
nutritionandimmuneresponseofaquacultureorganisms．Inthisstudy,weinvestigatedthemicrobialcomＧ
munitystructureanddiversityinthewaterandsedimentofChinesemittencrabecologicalbreedingponds
inSheyang,JiangsuProvince,aimingtoprovideareferenceforenvironmentalprotectionandhealthy
breedingofthecrab．Waterandsedimentsamples(labeledasS７,S８,S９andN７,N８,N９)werecollected
fromthreebreedingpondsintheaquaticseedlingfarmofSheyangCounty．TheV３ V５hypervariablereＧ
gionofthe１６SrRNA genefrom bacteriain waterandsedimentsampleswassequencedusinghighＧ
throughputsequencingtechnologyandexpressedinoperationaltaxonomicunits(OTUs)usingMOTHUR
software．Theresultingsequenceswithnolessthan９７％sequencesimilaritywereclusteredusingQiime
(v１．７)softwareandtherichnessanddiversityofthemicrobialcommunitywereevaluatedbasedonthe
ChaolindexandShannonindex．Ponds７,８,and９displayed,respectively,８８８１,７４０６and８５６６OTUs．
ThemicrobialcommunityofwatersampleS７included１９１genera,９７families,５８orders,２９classesand
１６phyla;forS８,１３２genera,６８families,３８orders,１８classesand９phyla;andforS９,２２７genera,１１１
families,６０orders,３２classesand１７phyla．ThemicrobialcommunityofsedimentsampleN７included５７２
genera,３２５families,１９８orders,１０３classesand４１phyla;forN８,５３４genera,３１８families,２０３orders,

１０３classesand４２phyla;andforN９,５７８genera,３２３families,１９６orders,９９classesand４０phyla．ProＧ
teobacteriawasthedominanttaxadetectedinthewaterandsedimentsamples,followedbyBacteroidetes．
Theabundanceanddiversityofmicrobesinthesedimentweremuchhigherthaninthewater．TheinforＧ
mationprovidedbythisstudywillbehelpfulinrearingChinesemittencrablarvae．
Keywords:Eriocheirsinensis;ecologicalbreedingponds;aquaculturewater;sediment
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