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摘要：实验采用平板分离及１６ＳｒＤＮＡ序列分析法研究池塘养殖和海上吊笼养殖仿刺参（Ａｐｏｓｔｉｃｈｏ
ｐｕｓｊａｐｏｎｉｃｕｓ）的前肠、中肠和后肠菌群结构并进行对比分析．结果显示，从海上吊笼养殖的仿刺参
的肠道内分离鉴定的２４０株菌株分属于３个门、１１个属和３４个种．从池塘养殖仿刺参的肠道内分
离鉴定的２１１株菌株分属于３个门、１１个属和４９个种．两种养殖模式仿刺参肠道菌群结构存在较
大差异，且同一仿刺参肠道各部分之间的菌群结构也存在较大的差异．海上养殖仿刺参的肠道优势
菌群为弧菌属（Ｖｉｂｒｉｏ）、Ｆｏｒｍｏｓａ属、希瓦氏菌属（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ），池塘养殖仿刺参的肠道内优势菌群
为弧菌属（Ｖｉｂｒｉｏ）、芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、喜盐芽孢杆菌属（Ｈａｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ）．两个菌群共有菌株有７
个种，存在于在不同的肠道部位．两种养殖模式比较发现池塘养殖仿刺参的肠道菌群的丰富度大于
海上吊笼养殖的仿刺参，且池塘养殖仿刺参肠道内芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）等益生菌的占比较高，海上
吊笼养殖仿刺参分离得到较多的弧菌属（Ｖｉｂｒｉｏ）细菌．本研究可为南方仿刺参人工养殖中潜在益生
菌的筛选提供基础资料．
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　　动物的肠道内存在数量庞大的微生物，这些微
生物与动物之间是一个相互依存的整体，对动物的

消化吸收、代谢调节、免疫调控等方面有着重要的作

用［１］．肠道内的微生物群落是肠道内环境稳定的重
要组成部分，研究肠道微生物群落与宿主的关系有

助于提高水产动物对食物的利用效率和重量［２４］．
仿刺参（Ａｐｏｓｔｉｃｈｏｐｕｓｊａｐｏｎｉｃｕｓ）又名刺参，沉积食性，
是中国可食用海参中品质最好、价值最高的品种，在

中国的分布地主要为山东半岛和辽东半岛沿海．肠
道细菌对仿刺参的食物来源、消化吸收起重要作用，

刺参需要的７０％以上的能量与细菌有关［５６］．近年
来，每年的１１月到翌年的４月“北参南养”在福建
地区（霞浦、莆田）养殖仿刺参的规模每年递增［７］，

２０１４年全国的海参产量为２００９６９ｔ，福建省的产量
为２２２２７ｔ．宁德市霞浦县仿刺参海上吊笼养殖规模

约达到１５万箱，成为霞浦冬季重要的经济养殖品
种［８９］．迄今为止有关于南方养殖仿刺参肠道细菌
群落结构的研究很少，研究多见于北方养殖仿刺参．

本研究采用培养法对福建地区养殖仿刺参的前

肠、中肠和后肠的肠壁和内容物的细菌群落结构进

行分析，并用１６ＳｒＤＮＡ序列对分离的细菌进行分
子鉴定［１０１１］．研究结果将有助于了解福建地区养殖
仿刺参的肠道细菌群落结构，对于开发适合福建本

土益生菌提供菌株资源．

１　材料和方法
１．１　仿刺参来源

实验所用仿刺参分别取自福建省宁德市霞浦县

海上吊笼仿刺参养殖场和福建省莆田市城厢区灵川

镇太湖村福建省泰湖农业开发有限公司，选择养殖

周期相同，体质健壮、体表无损伤、体色正常，平均体
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重在２５０±１０ｇ的个体用于实验研究．采集仿刺参
肠道样品时间为２０１５年３月１８日．
１．２　试剂、耗材和仪器

实验所用试剂、耗材、仪器包括：２２１６Ｅ培养基；
无菌水；０９％（ｍ／ｍ）生理盐水；７５％（Ｖ／Ｖ）酒精；
３０％（Ｖ／Ｖ）生理盐水甘油；培养皿；三角烧瓶；无菌
吸管；解刨剪；冻存管；研钵；生化培养箱；ＰＣＲ仪
器；电泳仪．
１．３　取样方法

将取回的仿刺参在取样前暂养在实验室，暂养

用水取自其养殖场．取样解剖前饥饿２４ｈ．从２个养
殖箱中随机选取１０头仿刺参，解剖前测量体长、体
重．先用无菌生理盐水（０９％）冲洗仿刺参的表皮，
无菌环境下，用灭菌解刨剪剪开刺参的体璧，取出刺

参整个肠道，将其分为前肠、中肠和后肠．用灭菌生
理盐水冲洗肠道外壁，挤出肠道内容物．将采集的刺
参的肠道内容物和肠壁分别置于无菌试管中．编号
为海上养仿刺参前肠肠壁（ＨＱＢ）、海上养仿刺参前
肠内容物（ＨＱＮ）、海上养仿刺参中肠肠壁（ＨＺＢ）、
海上养仿刺参中肠内容物（ＨＺＮ）和海上养仿刺参
后肠肠壁（ＨＨＢ）、海上养仿刺参后肠内容物
（ＨＨＮ），池塘养仿刺参前肠肠壁（ＣＱＢ）、池塘养仿
刺参前肠内容物（ＣＱＮ）、池塘养仿刺参中肠肠壁
（ＣＺＢ）、池塘养仿刺参中肠内容物（ＣＺＮ）和池塘养
仿刺参后肠肠壁（ＣＨＢ）、池塘养仿刺参后肠内容物
（ＣＨＮ）．
１．４　肠道菌群培养及细菌１６ＳｒＤＮＡＰＣＲ扩增

取得的样品分别置于灭菌过的研钵内，充分研

磨５ｍｉｎ使样品均匀成浆．用无菌生理盐水对样品
进行梯度倍比稀释至１×１０－６，用旋涡振荡器振荡
各稀释度样品 ３０ｓ．选取 １×１０－２、１×１０－３、１×
１０－４、１×１０－５、１×１０－６５个浓度梯度样品液各１００
ｍｍ３涂布２２１６Ｅ平板，２８℃条件下培养５ｄ，每个浓
度下设置３个重复．５ｄ后进行菌落计数，选择细菌
菌落数在３０～３００个的平板，随机挑取４０个单菌落
并编号，在２２１６Ｅ培养基上多次划线分离纯化，直
到得到纯种菌株为止．将得到的纯种菌株保存于
－８０℃备用．
在５０ｍｍ３离心管内加入２０ｍｍ３的双蒸水，将

分离纯化的菌种用灭过菌的枪头挑取单菌落放入的

离心管中，在ＰＣＲ仪器上设定９９９℃１０ｍｉｎ使其裂
解．引物为通用引物 ２７Ｆ：５′ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧ
ＧＣＴＣＡＧ３′，１４９２Ｒ：５′ＴＡＣＧＧＣＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣ
ＴＴ３′，ＰＣＲ扩增条件为：９４℃５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５５℃
３０ｓ，７２℃ ９０ｓ，重复３５次；７２℃ ７ｍｉｎ．

１．５　肠道菌的鉴定
ＰＣＲ产物送广州英潍捷基公司测序，测得序列

用ＮＣＢＩ的数据库进行序列比对，获得与本研究所
得序列相似性最高（序列匹配在９９％以上）的序列，
用于目的序列的分类确定其物种，并将所得序列提

交到 ＮＣＢＩ的 ＧｅｎＢａｎｋ核苷酸序列数据库．应用
ＭＥＧＡ４１软件的邻位相接法进行系统发育的分析．

２　结果
２．１　南移仿刺参肠道菌群结构

从２种养殖模式的南移仿刺参的肠道内共分离
得到４５１株细菌，从每个样品中随机挑选４０个单菌
落，经１６Ｓ鉴定去除重复菌株，得到７８个不同的细
菌，分属２０个不同的属，４个细菌门，分别为拟杆菌
门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌
门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）．池塘养
殖仿刺参肠道菌群有３个门分别为放线菌门（Ａｃｔｉ
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门
（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），占比分别为０９５％、６２５６％、３６４９％
（表１）．海上吊笼养殖仿刺参肠道菌群有３个门分
别为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉ
ｃｕｔｅｓ）、拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅ），占 比 分 别 为
９２０８％、１６７％、６２５％．

表１　实验样品在门水平上的细菌丰度
Ｔａｂ．１　ＢａｃｔｅｒｉｕｍａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｔｈｅＰｈｙｌｕｍｆｒｏｍｔｈｅｓａｍｐｌｅｓ

分类
丰度／％

海上养殖仿刺参 池塘养殖仿刺参

变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ９２０８ ６２５６

放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ０００ ０９５

厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） １６７ ３６４９

拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅ） ６２５ ０００

２．２　两种养殖模式仿刺参的肠道不同部位的菌群
分布

２．２１　池塘养殖仿刺参肠道的菌群分布　从池塘
养殖仿刺参的肠道内共分离鉴定得到２１１株菌，分
属于１１个属４９个种，所得序列上传到 ＮＣＢＩ．前肠
肠壁（ＣＱＢ）上得到１９株菌，分属９个属（表２）．

从池塘养殖仿刺参的前肠肠壁上（ＣＱＢ）分离得
到９个属．从前肠的内容物（ＣＱＮ）分离的多为芽孢杆
菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ），占比为８１％，从中肠的内容物（ＣＺＮ）
上分离的菌中弧菌属（Ｖｉｂｒｉｏ）占比为９４３％（表３）．
弧菌属、芽孢杆菌属、喜盐芽孢杆菌属（Ｈａｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ）
在池塘养殖仿刺参肠道内占比较重．
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表２　池塘养殖仿刺参肠道菌群分布
Ｔａｂ．２　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｆｌｏｒａｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｃｕｌｔｕｒｅｄｉｎｐｏｎｄｓ

肠道组织部位 菌株数／株 种数／个 属数／个 ＮＣＢＩ序列号

ＣＱＢ ３４ １９ ９ ＫＲ３４７２１０—ＫＲ３４７２４０，ＫＴ０２３５００—ＫＴ０２３５０２

ＣＱＮ ３２ １４ ４ ＫＲ３４７２９８—ＫＲ３４７３０３，ＫＲ３４７３０５—ＫＲ３４７３１８，

ＫＲ３４７３２０—ＫＲ３４７３２２，ＫＴ０２３５５３—ＫＴ０２３５５８

ＣＺＢ ３９ １７ ６ ＫＲ３４７３２３—ＫＲ３４７３４５，ＫＴ０２３５０３—ＫＴ０２３５１８

ＣＺＮ ３５ １１ ２ ＫＲ３４７２４１—ＫＲ３４７２７２，ＫＴ０２３５１９—ＫＴ０２３５２０，ＫＴ０２３５５９

ＣＨＢ ３５ １１ ４ ＫＲ３４７２７３—ＫＲ３４７２９７，ＫＴ０２３５４１—ＫＴ０２３５５０

ＣＨＮ ３６ １４ ４ ＫＲ３４７１７５—ＫＲ３４７２０９，ＫＴ０２３５５１

总计 ２１１ ４９ １１

表３　池塘养殖仿刺参不同肠道部位的菌群丰度
Ｔａｂ．３　Ｆｌｏｒａａｂｕｎｄａｎｃｅｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐａｒｔｓｏｆｉｎｔｅｓｔｉｎｅｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｉｎｐｏｎｄｓ

分类
丰度／％

ＣＱＢ ＣＱＮ ＣＺＢ ＣＺＮ ＣＨＢ ＣＨＮ

弧菌属（Ｖｉｂｒｉｏ） ４７０ ９５ ４１０ ９４３ ６５５ ６６６

芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ） ５９ ８１０ ２６ ００ ８６ ２８

嗜冷单胞菌属（Ｐｓｙｃｈｒｏｍｏｎａｓ） ２９ ００ ００ ００ ００ ００

喜盐芽孢杆菌属（Ｈａｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ） １４９ ６４ ３３０ ５７ ２３０ ２５０

产微球茎菌属（Ｍｉｃｒｏｂｕｌｂｉｆｅｒ） ８８ ３１ ００ ００ ２９ ００

海水浴杆菌属（Ｔｈａｌａｓｓｏｂａｃｉｌｌｕｓ） ２９ ００ ００ ００ ００ ００

拟诺卡氏菌属（Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ） ００ ００ ２７ ００ ００ ００

类芽孢杆菌（Ｐｏｎｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ） ００ ００ ００ ００ ００ ５６

Ｔｈａｌａｓｓｏｍｏｎａｓ属 ５９ ００ ７７ ００ ００ ００

Ｏｃｔａｄｅｃａｂａｃｔｅｒ属 ２９ ００ ００ ００ ００ ００

链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ） ２９ ００ ００ ００ ００ ００

枝芽孢杆菌属（Ｖｉｒｇｉｂａｃｉｌｌｕｓ） ５９ ００ ００ ００ ００ ００

别弧菌属（Ａｌｉｉｖｉｂｒｉｏ） ００ ００ １３０ ００ ００ ００

２．２２　海上养殖仿刺参肠道的菌群分布　从海上
养殖仿刺参的肠道分离培养得到２４０株菌，分属１１
个属３４个种（表４、图１）．在后肠的内容物内分离得

到２０种菌，分属于７个属．而在后肠的肠壁上仅仅
分离到９个菌种，都属于弧菌属（Ｖｉｂｒｉｏ）．

表４　海上养殖仿刺参肠道菌群分布
Ｔａｂ．４　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｆｌｏｒａｉｎｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｉｎｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎｃａｇｅ

部位 菌株数／株 种数／个 属数／个 ＮＣＢＩ序列号

ＨＱＢ ３２ １１ ５ ＫＲ２７０２２９—ＫＲ２７０２５５，ＫＴ０２３５２９—ＫＴ０２３５３２，ＫＴ０２３５６０

ＨＱＮ ４９ ９ ３ ＫＲ２７０２８３—ＫＲ２７０３２８，ＫＴ０２３５３３—ＫＴ０２３５３４，ＫＴ０２３５６１

ＨＺＢ ３１ １６ ６ ＫＲ２７０２５６—ＫＲ２７０２８２，ＫＴ０２３５３５—ＫＴ０２３５３７，ＫＴ０２３５６２

ＨＺＮ ４４ １１ ３ ＫＲ２７０１１０—ＫＲ２７０１４９，ＫＴ０２３５３８—ＫＴ０２３５４０，ＫＴ０２３５６３

ＨＨＢ ３９ ９ １ ＫＲ２７０１９２—ＫＲ２７０２２８，ＫＴ０２３５２１—ＫＴ０２３５２２

ＨＨＮ ４５ ２０ ７ ＫＲ２７０１５３—ＫＲ２７０１９１，ＫＴ０２３５２３—ＫＴ０２３５２８

总计 ２４０ ３４ １１
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图１　池塘养仿刺参肠道菌群系统发育树
Ｆｉｇ．１　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆｔｈｅｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｆｌｏｒａｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｃｕｌｔｕｒｅｄｉｎｐｏｎｄｓ

　　从海上吊笼养殖仿刺参的肠道内分离培养的细 菌中弧菌属占有较高的比例，在后肠的肠壁上的占
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比为１００％（表５、图２）．弧菌属在其他肠道部分都
是优势菌群．从海上吊笼养殖仿刺参的中肠内容物
中分离得到喜盐芽孢杆菌，从后肠内容物中分离到

Ｌａｃｉｎｕｔｒｉｘ属．分离得到的细菌不同，说明每个部位
特有的细菌可能对海上吊笼养殖仿刺参肠道的功能

具有一定的影响．

表５　海上吊笼养殖仿刺参不同肠道部位的菌群丰度
Ｔａｂ．５　Ｆｌｏｒａａｂｕｎｄａｎｃｅｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐａｒｔｓｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｃｕｌｔｕｒｅｄｉｎｒａｆｔｃｕｌｔｕｒｅ

分类
丰度／％

ＨＱＢ ＨＱＮ ＨＺＢ ＨＺＮ ＨＨＢ ＨＨＮ

弧菌属（Ｖｉｂｒｉｏ） ８１０ ９６０ ６４５ ９０９ １０００ ６４６

Ｆｏｒｍｏｓａ属 ３１ ２０ １２９ ００ ００ １１０

希瓦氏菌属（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ） ６４ ２０ ９７ ００ ００ １１０

交替单胞菌目（Ａｌｔｅｒｏｍｏｎａｄａｌｅｓ） ６４ ００ ３２ ００ ００ ２２

芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ） ００ ００ ００ ６８ ００ ００

噬纤维菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｐｈａｇａ） ３１ ００ ００ ００ ００ ４５

噬琼胶菌属（Ａｇａｒｉｖｏｒａｎｓ） ００ ００ ６５ ００ ００ ００

嗜冷单胞菌（Ｐｓｙｃｈｒｏｍｏｎａｓ） ００ ００ ００ ００ ００ ４５

喜盐芽孢杆菌属（Ｈａｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ） ００ ００ ００ ２３ ００ ００

Ｌａｃｉｎｕｔｒｉｘ属 ００ ００ ００ ００ ００ ２２

鲁杰氏菌属（Ｒｕｅｇｅｒｉａ） ００ ００ ３２ ００ ００ ００

　　通过传统培养法培养福建地区养殖仿刺参的肠
道菌群发现，从２种养殖模式的南移仿刺参的肠道
内共分离得到４５１株细菌，分属４个细菌门，分别为
变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅ
ｒｉａ）、厚壁菌门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅ
ｒｏｉｄｅｔｅ），２０个不同的属，７６个不同的种．其中，从海
上吊笼养殖的仿刺参的肠道内分离鉴定菌株２４０株
有１１个属，３４个不同的种．从池塘养殖仿刺参肠道
内分离鉴定２１１株菌株有１１个属，４９个不同的种．

３　讨论
２种养殖模式仿刺参肠道菌群结构存在较大差

异，且同一仿刺参肠道各部分之间的菌群结构也存

在较大的差异．在陆振等（２０１６）对南移仿刺参的肠
道菌群结构进行的研究中发现拟杆菌门的 Ｆｏｒｍｏｓａ
属在后肠占比例较高［１２］．本研究中也在海参肠道的
前、中、后肠中发现 Ｆｏｒｍｏｓａ属，其中后肠内容物发
现最多有５株菌株２个种 Ｆｏｒｍｏｓａａｒｃｔｉｃａ、Ｆｏｒｍｏｓａ
ｕｎｄａｒｉａｅ．Ｆｏｒｍｏｓａ属是近年来由 Ｉｖａｎｏｖａ等（２００４）
新发现的属［１３］，特性为异养型，革兰氏阴性菌，耐

盐，能够分解糖［１４１５］．从福建海上吊笼养殖仿刺参
的肠道中分离的菌中弧菌属占有较高的比例，海上

吊笼养殖采用饲料投喂的方式喂养海参，单一的食

物来源导致海参的肠道菌群的丰富度低，且弧菌的

含量较高．池塘养殖仿刺参肠道菌群有三个门，分别
为放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅ
ｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），变形菌门中占比较高的
是弧菌属，厚壁菌门占比较高的是芽孢杆菌属．当厚
壁菌门在肠道内为优势菌群时，有助于宿主分解代

谢营养物质，多种与淀粉降解酶有关基因在厚壁菌

门的细菌内被发现［１６１７］．芽孢杆菌属的细菌多为益
生菌，有助于生物的健康生长．

仿刺参肠道内不同的部位的肠道菌群结构是不

同的．从海上养殖仿刺参的肠道内分离到了较多的
弧菌，而溶藻弧菌（Ｖｉｂｒｉｏａｌｇｉｎｏｌｙｔｉｃｕｓ）、灿烂弧菌
（Ｖｓｐｌｅｎｄｉｄｕｓ）等多为水产养殖中的病原菌．在海上
养殖的仿刺参多以饲料投喂为主，而池塘养殖仿刺

参是与虾混合养殖，在自然环境中以池塘底泥为食

物来源，这样其肠道内的有益菌含量就较高，菌群结

构较为复杂，对病原菌的拮抗作用较强．分析陆振等
（２０１６）等所做的研究也可发现池塘养仿刺参肠道
的菌群丰富度比海上养殖的高［１２］，且芽孢杆菌等有

益菌占比也较高．芽孢杆菌在水产动物中作为益生
菌已得到普遍的应用［１８１９］．大量研究结果表明其在
水产养殖中可以增加芽孢杆菌在水体以及动物肠道

中的比例，并且可以抑制有害菌的生长，从而提高水

产动物的产量［２０２２］．Ｄｅｃａｍｐ等（２００８）研究了芽孢
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图２　海上养殖仿刺参肠道菌群系统发育树
Ｆｉｇ．２　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｆｌｏｒａｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｃｕｌｔｕｒｅｄｉｎｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎｃａｇｅ

杆菌添加物在斑节对虾（Ｐｅｎａｅｕｓｍｏｎｏｄｏｎ）和凡纳 滨对虾（Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ）育苗生产中替代抗菌
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药物的良好效果［２３］．
从海上养殖仿刺参的肠道内分离菌株，其中从

后肠内容物（ＨＨＮ）中分离到２０种不同的菌株，显
示菌群丰富度最高．从池塘养殖仿刺参的前肠肠壁
（ＣＱＢ）分离到 １９种不同的菌株，显示前肠肠壁
（ＣＱＢ）上的菌群丰富度最高．有资料指出，海参的
后肠是行使吸收和代谢营养物质的功能，对摄取物

质进行酶消化主要发生在前肠［２４２５］．所以仿刺参在
前肠和后肠大量不同的细菌具有不同的功能．

生物的肠道菌群的结构会受到宿主的生理状态

的影响，消化道的微生物菌群是肠道内环境的一部

分，消化道菌群结构的变化会影响仿刺参的生理状

态．迄今为止，有关南方养殖仿刺参肠道微生物菌群
的研究还很少［２６２７］．仿刺参在福建养殖是近年来开
展的，但是关于仿刺参方面的研究报道较少．关于仿
刺参肠道的报道多是关于北方养殖的，本文选用传

统培养基培养法对福建地区两种养殖模式的仿刺参

肠道内可培养细菌进行研究，这些肠道细菌有助于

对南方养殖仿刺参益生菌制剂的开发．且在今后的
研究中结合高通量测序、分子技术手段将有助于发

现仿刺参肠道内细菌群落在仿刺参摄食、免疫、疾病

等生理过程中的作用．
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［１３］　ＩｖａｎｏｖａＥＰ，ＡｌｅｘｅｅｖａＹＶ，ＦｌａｖｉｅｒＳ，ｅｔａｌ．Ｆｏｒｍｏｓａａｌｇａｅｇｅｎ．ｎｏｖ．ｓｐ．ｎｏｖ．ａｎｏｖｅｌｍｅｍｂｅｒｏｆｔｈｅｆａｍｉｌｙＦｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉ

ａｃｅａｅ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｙｓｔｅｍａｔｉｃ＆ＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００４，５４（３）：７０５７１１．
［１４］　ＮｅｄａｓｈｋｏｖｓｋａｙａＯＩ，ＫｉｍＳＢ，ＶａｎｃａｎｎｅｙｔＭ，ｅｔａｌ．Ｆｏｒｍｏｓａａｇａｒｉｐｈｉｌａｓｐ．ｎｏｖ．ａｂｕｄｄｉｎｇｂａｃｔｅｒｉｕｍｏｆｔｈｅｆａｍｉｌｙＦｌａ

ｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｍａｒｉｎｅｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ，ａｎｄｅｍｅｎｄｅｄｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｏｆｔｈｅｇｅｎｕｓＦｏｒｍｏｓａ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆ
Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ＆ＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００６，５６（１）：１６１１６７．

［１５］　ＹｏｏｎＢＪ，ＯｈＤＣ．Ｆｏｒｍｏｓａｓｐｏｎｇｉｃｏｌａｓｐ．ｎｏｖ．ｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｔｈｅｍａｒｉｎｅｓｐｏｎｇｅＨｙｍｅｎｉａｃｉｄｏｎｆｌａｖｉａ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒ
ｎａｌｏｆＳｙｓｔｅｍａｔｉｃ＆ＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１１，６１（２）：３３０３３３．

［１６］　ＦｏｕｔｓＤＥ，ＳｚｐａｋｏｗｓｋｉＳ，ＰｕｒｕｓｈｅＪ，ｅｔａｌ．Ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｏｄｅｆｉｎｅｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃａｎｄｆｕｎｇａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｔｈｅｂｏｖｉｎｅ
ｒｕｍｅｎ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯＮＥ，２０１２，７（１１）：ｅ４８２８９．

［１７］　ＳｏｎｎｅｎｂｕｒｇＪＬ，ＸｕＪ，ＬｅｉｐＤＤ，ｅｔａｌ．Ｇｌｙｃａｎｆｏｒａｇｉｎｇｉｎｖｉｖｏｂｙａｎｉｎｔｅｓｔｉｎｅａｄａｐｔｅｄｂａｃｔｅｒｉａｌｓｙｍｂｉｏｎｔ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，
２００５，３０７（５７１７）：１９５５１９５９．

［１８］　ＧｏｍｅｚＧｉｌＢ，ＲｏｑｕｅＡ，ＴｕｒｎｂｕｌｌＪＦ．Ｔｈｅｕｓｅａｎｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆｐｒｏｂｉｏｔｉｃｂａｃｔｅｒｉａｆｏｒｕｓｅｉｎｔｈｅｃｕｌｔｕｒｅｏｆｌａｒｖａｌａｑｕａｔｉｃｏｒｇａｎ
ｉｓｍｓ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２０００，１９１（１／３）：２５９２７０．

［１９］　ＨｏｎｇＨＡ，ＤｕｃＬＨ，ＣｕｔｔｉｎｇＳＭ．Ｔｈｅｕｓｅｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｓｐｏｒｅｆｏｒｍｅｒｓａｓｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＲｅｖｉｅｗｓ，２００５，
２９（４）：８１３８３５．

［２０］　ＧｕｌｌｉａｎＭ，ＴｈｏｍｐｓｏｎＦ，ＲｏｄｒｉｇｕｅｚＪ．ＳｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆｐｒｏｂｉｏｔｉｃｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｓｔｕｄｙｏｆｔｈｅｉｒｉｍｍｕｎｏｓｔｉｍｕｌａｔｏｒｙｅｆｆｅｃｔｉｎＰｅｎａｅｕｓ
ｖａｎｎａｍｅｉ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２００４，２３３（１／４）：１１４．
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［２１］　ＺｉａｅｉｎｅｊａｄＳ，ＲｅｚａｅｉＭＨ，ＴａｋａｍｉＧＡ，ｅｔａｌ．ＴｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆＢａｃｉｌｌｕｓｓｐｐ．ｂａｃｔｅｒｉａｕｓｅｄａｓｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓｏｎｄｉｇｅｓｔｉｖｅｅｎｚｙｍｅａｃ
ｔｉｖｉｔｙ，ｓｕｒｖｉｖａｌａｎｄｇｒｏｗｔｈｉｎｔｈｅＩｎｄｉａｎｗｈｉｔｅｓｈｒｉｍｐＦｅｎｎｅｒｏｐｅｎａｅｕｓｉｎｄｉｃｕｓ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２００６，２５２（２／４）：５１６５２４．

［２２］　ＢｌａｉｎＫｅｎｎｅｄｙＳ，ＴｕｃｋｅｒＪＷ，ＮｅｉｄｉｇＣＬ，ｅｔａｌ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓｔｒａｔｅｇｉｅｓｆｏｒｓｔｏｃｋｅｎｈａｎｃｅｍｅｎｔｏｆｗａｒｍｗａｔｅｒｍａｒｉｎｅ
ｆｉｓｈ：ａｃａｓｅｓｔｕｄｙｗｉｔｈｃｏｍｍｏｎｓｎｏｏｋ（Ｃｅｎｔｒｏｐｏｍｕｓｕｎｄｅｃｉｍａｌｉｓ）［Ｊ］．ＢｕｌｌｅｔｉｎｏｆＭａｒｉｎｅＳｃｉｅｎｃｅ，１９９８，６２（２）：５７３５８８．

［２３］　ＤｅｃａｍｐＯ，ＭｏｒｉａｒｔｙＤＪＷ，ＬａｖｅｎｓＰ．Ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓｆｏｒｓｈｒｉｍｐｌａｒｖｉｃａｌｔｕｒｅ：ｒｅｖｉｅｗｏｆｆｉｅｌｄｄａｔａｆｒｏｍＡｓｉａａｎｄＬａｔｉｎＡｍｅｒｉｃａ
［Ｊ］．ＡｑｕａｃｕｌｔｕｒｅＲｅｓｅａｒｃｈ，２００８，３９（４）：３３４３３８．

［２４］　ＦｉｌｉｍｏｎｏｖａＧＦ，ＴｏｋｉｎＩＢ．ＳｔｒｕｃｔｕｒａｌａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｐｅｃｕｌｉａｒｉｔｉｅｓｏｆｔｈｅｄｉｇｅｓｔｉｖｅｓｙｓｔｅｍｏｆＣｕｃｕｍａｒｉａｆｒｏｎｄｏｓａ（Ｅｃｈｉｎｏｄｅｒ
ｍａｔａ：Ｈｏｌｏｔｈｕｒｏｉｄｅａ）［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＢｉｏｌｏｇｙ，１９８０，６０（１）：９１６．

［２５］　ＫｈｒｉｐｏｕｎｏｆｆＡ，ＳｉｂｕｅｔＭ．Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎｏｆｄｅｅｐｓｅａｅｃｈｉｎｏｄｅｒｍｓ．２．Ｆｅｅｄｉｎｇｏｆｈｏｌｏｔｈｕｒｏｉｄｓ［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＢｉｏｌｏｇｙ，１９８０，６０（２）：
１７２６．

［２６］　ＷａｒｄＲａｉｎｅｙＮ，ＲａｉｎｅｙＦＡ，ＳｔａｃｋｅｂｒａｎｄｔＥ．ＡｓｔｕｄｙｏｆｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｌｆｌｏｒａａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈＨｏｌｏｔｈｕｒｉａａｔｒａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｘ
ｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＭａｒｉｎｅＢｉｏｌｏｇｙ＆Ｅｃｏｌｏｇｙ，１９９６，２０３（１）：１１２６．

［２７］　高菲，孙慧玲，许强，等．刺参消化道内含物细菌群落组成的ＰＣＲＤＧＧＥ分析［Ｊ］．中国水产科学，２０１０，１７（４）：６７１
６８０．

Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｆｌｏｒａｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ
ｉｎｐｏｎｄｓａｎｄｓｅａｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎｃａｇｅｓ

ＬＵＺｈｅｎ１，ＹＡＮＧＱｉｕｈｕａ２，ＨＵＡＮＧＲｕｉｆａｎｇ２，ＬＩＮＱｉ２，ＨＥＬｉｂｉｎ２，ＧＥＨｕｉ２，ＺＨＯＵＣｈｅｎ２，ＤＵＨｏｎｇ１

（１．ＤｅｐａｒｔｍｅｎｔｏｆＢｉｏｌｏｇｙ，ＳｈａｎｔｏｕＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓｈａｎｔｏｕ５１５０６３，Ｃｈｉｎａ；２．ＦｉｓｈｅｒｉｅｓＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＦｕｊｉａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ，
ＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＣｕｌｔｉｖａｔｉｏｎａｎｄＨｉｇｈｖａｌｕｅＵｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆＭａｒｉｎｅＯｒｇａｎｉｓｍｓｉｎＦｕｊｉａｎ，Ｘｉａｍｅｎ３６１０１３，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｔｈｅｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｆｌｏｒａｉｓｅｓｓｅｎｔｉａｌｉｎｓｈａｐｉｎｇｍａｎｙｏｆｉｔｓｈｏｓｔｓｆｕｎｃｔｉｏｎａｌａｔｔｒｉｂｕｔｅｓ．Ｔｈｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉ
ｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎｇｕｔ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇａｎｔｅｒｉｏｒｉｎｔｅｓｔｉｎｅ，ｍｉｄｄｌｅｉｎｔｅｓｔｉｎｅａｎｄｐｏｓｔｅｒｉｏｒｉｎｔｅｓｔｉｎｅｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒ（Ａｐｏｓｔｉｃｈｏ
ｐｕｓｊａｐｏｎｉｃｕｓ），ｗａｓｓｔｕｄｉｅｄｂｙ１６ＳｒＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ２４０ｓｔｒａｉｎｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
ｆｒｏｍＡ．ｊａｐｏｎｉｃｕｓｉｎｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎｃａｇｅｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｉｎｇｔｏ３Ｐｈｙｌｕｍ，１１ｇｅｎｅｒａａｎｄ３４ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓ．ｆｒｏｍｔｈｅｃｕｌ
ｔｉｖａｔｅｄｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｓｉｎｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎｃａｇｅ．Ｓｉｍｉｌａｒｌｙ，２１１ｓｔｒａｉｎｓｗｅｒｅｒｅｌａｔｉｎｇｔｏ３Ｐｈｙｌｕｍ，１１ｇｅｎｅｒａａｎｄ４９ｄｉｆ
ｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓｆｒｏｍｔｈｅｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｓｉｎｐｏｎｄｓ．Ｔｈｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓｏｆｆｌｏｒａｗｅｒｅｑｕｉｔｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｂｅｔｗｅｅｎｅａｃｈｐａｒｔｏｆｉｎ
ｔｅｓｔｉｎａｌ，ａｎｄｍｉｃｒｏｆｌｏｒａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｅｎｔｉｒｅｇｕｔａｎｄｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｓｆｒｏｍｐｏｎｄｓａｎｄｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ
ｃａｇｅｗｅｒｅｑｕｉｔｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔ．Ｖｉｂｒｉｏ，ＦｏｒｍｏｓａａｎｄＳｈｅｗａｎｅｌｌａｗｅｒｅｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｆｌｏｒａｉｎｔｈｅｇｕｔｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｉｎ
ｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎｃａｇｅ．Ｖｉｂｒｉｏ，ＢａｃｉｌｌｕｓａｎｄＨａｌｏｐｈｉｌｏｕｓｗｅｒｅｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｆｌｏｒａｔｈｅｇｕｔｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｆｒｏｍｉｎｐｏｎｄ．
Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅ７ｂａｃｔｅｒｉａ，ｗｈｉｃｈｎｏｔｏｎｌｙｅｘｉｓｔｅｄｉｎｔｈｅｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｉｎｐｏｎｄｓｂｕｔａｌｓｏｅｘｉｓｔｅｄｉｎｔｈｅｇｕｔ
ｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｆｒｏｍｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎｃａｇｅ．Ｈｏｗｅｖｅｒｔｈｅｙｄｗｅｌｌｅｄｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐａｒｔｓｏｆｉｎｔｅｓｔｉｎｅｓ．Ｔｈｅｓｐｅｃｉｅｓａｂｕｎ
ｄａｎｃｅｉｎｔｈｅｇｕｔｏｆｓｅａｃｕｃｕｍｂｅｒｆｒｏｍｐｏｎｄｓｗａｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈｏｓｅｉｎｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎｃａｇｅ．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆ
Ｂａｃｉｌｌｕｓａｎｄｏｔｈｅｒｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓｗｅｒｅａｌｓｏｈｉｇｈｅｒ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ｍａｒｉｎｅｂｉｏｌｏｇｙ；Ａｐｏｓｔｉｃｈｏｐｕｓｊａｐｏｎｉｃｕｓ；１６ＳｒＤＮＡ；ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ；ｐｏｎｄｃｕｌｔｕｒｅ；ｓｅａｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ
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