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不同水域刀鲚和短颌鲚肠道菌群比较分析
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摘　要： 为了探究鄱阳湖刀鲚和短颌鲚的来源地，采集了长江干流、鄱阳湖、长江口和嵊泗海域，不同月份样

本，运用 16S rRNA高通量测序法，比较分析了它们肠道微生物差异，结果显示：（1）刀鲚不同群体之间，3月份

彭泽段样本的肠道菌群丰富度显著高于鄱阳湖、青草沙和嵊泗的；PCoA 分析结果显示，4 月份鄱阳湖刀鲚

（PC-4）有一组样本以及青草沙的样本菌群组成与嵊泗（SC-3）的相似度高，提示它们可能是从嵊泗洄游而来。

（2）在短颌鲚不同采样群体之间，不同水域短颌鲚肠道菌群差异较大，同一水域不同月份之间的差异较小，而

5月份鄱阳湖短颌鲚的肠道菌群和其余月份显著不同，提示其可能从不同地方洄游而来。（3）鄱阳湖短颌鲚肠

道菌群平均丰富度和多样性均高于鄱阳湖刀鲚的。以上肠道微生物组成分析表明，鄱阳湖的刀鲚和短颌鲚

群体肠道菌群的分析结果看，它们可能都存在洄游群体。
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刀鲚（Coilia nasus），又称长颌鲚，其上颌骨向

后延长超过鳃盖后缘，且每年春季性成熟的刀鲚

个体会聚集成群，逆流而上沿江河进行生殖洄

游［1-3］；与刀鲚外形比较相近的短颌鲚（Coilia 
brachygnathus），其上颌骨也向后延长，但不超过

鳃盖后缘，有研究认为短颌鲚为长颌鲚不同的生

态型而非独立种［4-5］，最近的遗传研究支持刀鲚和

短颌鲚是两者不同物种［6-8］。
鄱阳湖是长江刀鲚、短颌鲚重要的繁殖场

所［9］，对湖区、长江干流，甚至临近沿海的刀鲚具

有极其重要的补充潜力［10］。通过耳石微化学分

析耳石锶钙比值（Sr/Ca）发现鄱阳湖中存在溯河

洄游的刀鲚和淡水定居的短颌鲚［11-12］ ；鄱阳湖短

颌鲚是否一直生活在鄱阳湖，是否存在来自其他

江湖洄游的群体，目前尚不清楚。

机体肠道大量而复杂的微生物在演变和适

应过程中逐渐形成了肠道菌群［13］。王瑞旋等［14］

对军曹鱼（Rachycentron canadum）肠道微生物菌

群结构研究中发现，水环境的变化、种群多样性、

群落组成及水质因子等因素和生态系统的平衡

直接影响肠道菌群结构。SUGITA等［15］指出莫桑

比克罗非鱼肠道微生物部分来自鱼类生活的水

体环境。CAHILL 等［16］也发现，生活水环境中微

生物会对鱼类肠道微生物的组成产生影响，鱼类

肠道微生物来自水体环境或所摄食的饵料生物

中所携带的微生物。因此肠道微生物在一定程

度上反映了鱼类生活环境及栖息地来源。本研

究运用 16S rRNA 测序技术［17］，通过比较不同水

域和不同月份的刀鲚和短颌鲚肠道菌群组成差

异，以期为探究区分鄱阳湖的刀鲚、短颌鲚是否

存在洄游现象提供依据。

1　材料与方法

1. 1　样品采集

分别于 2023年 1月和 2月对长江口青草沙水

库，2023年 3月对长江干流彭泽段，4月和 5月对
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江西省九江市鄱阳湖湖区各采样点由本实验组

进行实地采样，以及 2023年 3月在嵊泗岛捕捞采

集当地野生群体。其中，4 月份鄱阳湖的刀鲚和

短颌鲚采于永修曾米洲（S6）和火焰山（S2），5 月

份刀鲚和短颌鲚采于鄱阳水域（S5），3 月份短颌

鲚采于姑塘（S1）和火焰山，采样点及洄游路线如

图 1所示。溯河洄游路线为由东海，沿着长江流

域到不同水域。采集的刀鲚和短颌鲚按地点、月

份和种类归类，测量全长、体长和体质量（表1）。

1. 2　样品的处理

每个采样群体随机选取 9尾样本在无菌条件

下用乙醇棉球擦拭鱼体表后，再用剪刀从刀鲚、

短颌鲚肛门处沿腹部剪开，分离出完整肠道。将

图1　采样点及洄游路线
Fig. 1　Sampling point and the migration route

表1　刀鲚和短颌鲚样本信息表
Tab. 1　Sampling basic information of Coilia nasus and Coilia brachygnathus

采集地点
Sampling location

长江干流（彭泽段）
Yangtze River 
Mainstream （Pengze 
section）

鄱阳湖
Poyang Lake

青草沙水库
Qingcaosha Reservoir

嵊泗海域
Shengsi waters

经纬度
Longitude and latitude

116°33′E
29°53′N

116°01′E~
116°23′E
29°00′N~
29°39′N

121°34′E31°27′N

122°23′E30°45′N

采集时间
Sampling time

2023.3

2023.4
2023.5
2023.3
2023.4
2023.5
2023.1
2023.6
2023.1
2023.6
2023.3

种类
Species

刀鲚

刀鲚

短颌鲚

刀鲚

短颌鲚

刀鲚

组
Group

CC-3

PC-4
PC-5
PD-3
PD-4
PD-5
QC-1
QC-6
QD-1
QD-6
SC-3

数量
Number /尾

9

9
9
9
9
9
9
9
9
9
9

全长
Total 

length/cm

23.00±2.45

34.33±1.25
35.33±0.94
35.33±1.25
29.33±1.70
24.00±3.74
30.67±1.70
27.00±1.41
23.83±0.24
22.67±2.62
24.33±0.47

体长
Body length/

cm

19.67±2.05

31.00±0.82
32.00±0.82
31.33±1.25
26.00±1.41
20.00±2.94
27.33±1.25
23.69±0.94
20.67±0.47
19.67±2.62
21.67±0.47

体质量
Body mass/g

50.00±4.08

115.33±24.53
112.67±4.87
123.83±17.46

65.17±8.99
35.00±14.71

109.83±19.54
50.83±8.39
43.17±7.03
33.00±9.90
42.00±2.16
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肠道放入培养皿中，用镊子轻刮肠道内壁，同时

用生理盐水清洗去除肠道内容物，并使用缓冲液

冲洗掉肠壁上的血液、脂肪，每 3尾处理干净的肠

道混样为一组，用液氮速冻后置于 2 mL冻存管，

并于-80 ℃超低温冰箱中保存。

1. 3　细菌总DNA提取和测序

将保存的样本送至上海派森诺生物科技股

份有限公司进行测序。使用E.Z.N.A. soil DNA kit
（Omega M5636-02）提取肠道菌群群落的总DNA。

通过 1％琼脂糖凝胶电泳检测 DNA质量，并使用

NanoDrop 2000测定DNA的浓度和纯度。设计上

游引物（5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA- 3′）和

下游引物（5′-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT- 3′）
扩增 16S rRNA的V4~V5（a）可变区。PCR扩增程

序：95 ℃下 3 min预变性；然后进行 27个循环，每

个循环包括 95 ℃变性 30 s，56 ℃退火 30 s，72 ℃
延伸 30 s。最后在 72 ℃下延伸 10 min，4 ℃保存。

PCR 反应的体系：5×TransStart FastPfu 缓冲液 4 
μL，2.5 mmol/L dNTPs 2 μL，上、下游引物（各 5 
μmol/L）各 0.8 μL，TransStart FastPfu DNA 聚合酶

0.4 μL，DNA 模板 10 ng，用无菌双蒸水补足至 20 
μL。最后，在 Illumina MiSeq 平台（Illumina，San 
Diego，USA）上测序，设置3组重复。

1. 4　高通量测序结果的生物信息学分析

使用 Qiime cutadapt trim-paired 来切除引物

片段，清除未匹配的序列；通过 Qiime dada2 
denoise-paired 调用 DADA2 进行序列的质控、去

噪、拼接和去嵌合体的处理。去噪之后，合并

ASVs（Amplicon Sequence Variants）的特征序列和

ASV表格，并去除 Singletons ASVs（在全体样本中

序列总数仅为 1的ASV，默认操作）。为了进行序

列长度分布的统计，使用R语言脚本对所有样本

中包含的高质量序列进行了长度分布的分析。

在高通量测序的原始下机数据中，对终序列进行

OTU 分析，采用 UCLUST 以相似性 97% 为标准进

行归并和OTU划分。在每个OTU中，选择丰度最

高的序列作为该OTU的代表序列，以便进一步分

析样品间的物种丰富度差异。

1. 5　数据分析

为了能较为全面地评估微生物群落的Alpha
多样性，以Chao1 指数表征丰富度，以 Shannon 和
Simpson 指数表征多样性，以 Good’s coverage 指
数表征覆盖度。计算公式：

Chao1 = Sobs + n1（n1-1）/2（n2+1） （1）
式中：Chao1 为估计的 OTU 数；Sobs 为观测到的

OTU数； n1为只有 1条序列的OTU数目；n2为只有

2条序列的OTU数目。

HShannon=-∑i = 1
S pi log2 pi （2）

DSimpson=1-∑i = 1
s p2

i （3）
式中：设种 i 的个体数占群落中总个体数的比例

为 p，那么，随机取种 i个个体的联合概率就为 p2
i。

Beta 多样性是通过主坐标分析（Principal 
coordinate analysis，PCoA）比较沿着环境梯度变化

的不同群落之间，物种组成的相异性或物种沿环

境梯度的更替速率。它通过将样本距离矩阵经

过投影后，在低维度空间进行展开，并最大限度

地保留原始样本的距离关系。

2　结果与分析

2. 1　肠道菌群的测序质量

在 OTU 水平（图 2a）上，曲线呈现不同的趋

势，并不是所有样品测序深度都到达平台期，但

在 Shannon 指数稀疏曲线（图 2b）上，所有样品的

曲线均趋于平缓，表明测序深度已经足够反映当

前样本所包含的多样性水平。因此本研究所获

得的 16S rRNA 基因 V4-V5 高变区序列包含的信

息较齐全，可以反映样本肠道菌群的绝大部分信

息。

以样本量为横坐标被检测的物种数为纵坐

标做物种累积曲线（图 3），结果反映了在样本量

较少时，随着新样本的加入，将有较大可能性发

现大量的新物种，此时曲线呈现急剧上升的形

态；当样本量已经较大时，曲线也趋于平缓。因

此，表明样本量已足以反映群落的物种组成。

2. 2　鄱阳湖、青草沙和嵊泗不同月份的刀鲚的

肠道菌群组成比较

从表 2可见，鄱阳湖、青草沙和嵊泗在不同月

份的刀鲚肠道菌群数据覆盖率均接近 1.0，进一

步表明样品中未被测序的菌群概率非常低，数据

的可靠性较高。在Alpha多样性分析中，Chaol指
数值越大，OTU 数目越多，样品的肠道菌群物种

数较多，即肠道菌群群落丰富度较高。Shannon 
和 Simpson指数表征物种多样性，数值越大，表示

群落多样性越高。结果显示不同群体刀鲚之间

肠道菌群的丰富度和多样性存在差异：（1）嵊泗
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刀鲚的平均肠道菌群丰富度（Chao1 指数）、平均

多样性（Shannon 指数、Simpson 指数）高于鄱阳

湖，青草沙水库样本肠道菌群的丰富度和多样性

都最低。（2）3月份长江干流（彭泽段）（CC-3）的肠

道菌群丰富度和多样性显著高于鄱阳湖湖区、青

草沙水库及嵊泗海域，说明刚洄游至长江下游的

刀鲚可能由于历经海-陆不同水域，肠道菌群组

成更丰富。

表2　刀鲚Alpha多样性指数统计表
Tab. 2　Alpha diversity index statistical table of Coilia nasus

水域Waters
长江干流（彭泽段）
Yangtze River Mainstream
（Pengze section）
鄱阳湖
Poyang Lake

青草沙水库
Qingcaosha Reservoir
嵊泗海域
Shengsi waters

组Group

CC-3

PC-4
PC-5

Mean±SD
QC-1
QC-6

Mean±SD
SC-3

Chao1指数Chao1

699.27±5.49

224.96±111.53
288.49±3.13
256.73±31.77
102.93±7.59
187.24±2.30
145.09±42.16
342.76±180.47

覆盖度Good’s 
coverage

0.998 7±0.000 1

0.998 9±0.000 5
0.999 7±0.000 0
0.999 1±0.000 4
0.999 5±0.000 1
0.999 3±0.000 0
0.999 4±0.000 1
0.999 6±0.000 3

香农指数
Shannon

5.48±0.01

2.51±1.79
1.95±0.01
2.23±0.47
0.76±0.01
1.52±0.00
1.14±0.38
4.26±2.43

辛普森指数
Simpson

0.91±0.00

0.58±0.22
0.35±0.00
0.47±0.12
0.19±0.00
0.33±0.00
0.26±0.07
0.71±0.33

图2　样本稀疏曲线分析
Fig. 2　Rarefaction curve of different samples

图3　物种累积曲线分析
Fig. 3　Rarefaction curve of species accumulation curves
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通 过 主 坐 标 分 析（Principal coordinates 
analysis，PCoA）将样本距离矩阵经过投影后，在

低维度空间进行展开，并最大限度地保留原始样

本的距离关系。分析显示鄱阳湖刀鲚（PC-4、PC-
5）和长江干流（彭泽段）（CC-3）刀鲚肠道菌群样

本主要沿 PCo2坐标轴形成一个簇，其中 3月份彭

泽段刀鲚（CC-3）和 5 月份鄱阳湖刀鲚（PC-5）组

内样本近乎重合，而 4 月份鄱阳湖刀鲚（PC-4）3
组样本中有一组与其余两组明显分离，与嵊泗 3
月份刀鲚（SC-3）样本聚集在一个区域内，鄱阳湖

刀鲚样本与青草沙刀鲚样本明显分离；SC-3有一

组样本与青草沙刀鲚样本几乎重叠在一起，表明

它们肠道菌群组成非常相似（图4）。

从门分类水平将丰度大于 1%的细菌类群进

行统计，而将丰度小于 1%的细菌类群进行合并，

并命名为“others”。不同水域刀鲚肠道菌群主要

分 为 假 单 胞 菌 门（Pseudomonadota）、杆 菌 门

（Bacillota）、拟杆菌门（Bacteroidota）、放线菌门

（Actinomycetota）、奇球菌门（Deinococcota）、蓝藻

门（Cyanobacteriota）、浮霉菌门（Planctomycetota）、

梭 杆 菌 门 （Fusobacteriota） 、 支 原 体

（Mycoplasmatota）、酸杆菌门（Acidobacteriota）等

10 个门（图 5a）。每个门类细菌在不同水域刀鲚

肠道中的丰度略有差异，在彭泽、鄱阳湖和嵊泗

刀鲚中放线菌门、杆菌门和拟杆菌门为优势菌

门，而在青草沙刀鲚中极少；假单胞菌门在青草

沙水库中的丰度大于鄱阳湖和嵊泗水域。

不同水域刀鲚肠道菌群在属水平主要分为

赫夫勒氏菌属（Hoeflea）、沙雷氏菌属（Serratia）、

梭菌属（Clostridium）、球杆菌属（Phocaeicola）、嗜

冷杆菌（Psychrobacter）、青枯菌属（Ralstonia）、不

动杆菌属（Acinetobacter）、拟杆菌属（Bacteroides）
和代尔夫特菌属（Delftia）等 9个属（图 5b）。在不

同水域中各属的相对丰度存在显著差异：赫夫勒

氏菌属在彭泽刀鲚肠道菌群和鄱阳湖刀鲚肠道

菌群中几乎没有，但在青草沙刀鲚和嵊泗刀鲚中

占比较大；梭菌属和沙雷氏菌属在彭泽和鄱阳湖

刀鲚中占有一定比例，但在青草沙刀鲚和嵊泗刀

鲚中丰度近似为 0。不同水域之间刀鲚肠道菌群

的差异表明水域环境可能对肠道菌群的组成产

生显著影响。

2. 3　鄱阳湖和青草沙水库短颌鲚肠道菌群组成

比较

由表 3可知，鄱阳湖和青草沙在不同月份的

短颌鲚肠道菌群样品覆盖度都接近 1，即未被测

序的概率非常低。在Alpha多样性分析发现：（1）
鄱阳湖短颌鲚样本的肠道菌群相较于青草沙水

库的表现出较高的群落丰富度和多样性；（2）对

于短颌鲚，4月份鄱阳湖（PD-4）的肠道菌群丰富

度显著高于 3、5月份的，同样采于鄱阳湖火焰山

的短颌鲚，4 月份的样本丰富度和多样性比 3 月

份都显著提高。

PCoA 分析显示：鄱阳湖短颌鲚肠道菌群样

本主要沿 PCo1 负半轴坐标分布，而青草沙短颌

鲚样本主要沿PCo1正半轴坐标分布，表明两个水

域短颌鲚肠道菌群组成差异大（图 6）。5月份鄱

阳湖短颌鲚（PD-5）与 3（PD-3）、4（PD-4）月份鄱

阳湖样本明显分离。由于不同月份的青草沙短

颌鲚肠道菌群样本重叠在一起，表明它们之间相

似度极高，差异极小，表明月份对同一地方的短

颌鲚肠道菌群影响较小。

其中 CC-3、PC-5、QC-1、QC-6 有 3 组数据重合，PC-4 两组数据
重合。
CC-3， PC-5， QC-1， and QC-6 each have three sets of overlapping 
data， while PC-4 has two sets of overlapping data.

图4　刀鲚肠道菌群主坐标分析
Fig. 4　Principal coordinates analysis of intestinal flora 

of Coilia nasus
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根据短颌鲚肠道门水平和属水平的菌群分布

（图7）发现，鄱阳湖和青草沙水库之间短颌鲚的肠

道菌群分布差异较大：鄱阳湖短颌鲚肠道菌群中

的 拟 杆 菌 门（Bacteroidota）和 放 线 菌 门

（Actinomycetota）丰度较高、沙雷氏菌属（Serratia）
和梭菌属（Clostridium）是优势菌属，而在青草沙短

颌鲚肠道菌群中拟杆菌门和放线菌门占比极少，

赫夫勒氏菌属（Hoeflea）和代尔夫特菌属（Delftia）
为优势菌属。同一水域不同月份之间的肠道细菌

类群差异较小，表现为鄱阳湖短颌鲚在3、4月份的

肠道菌群样本优势菌门、优势菌属基本相同，青草

沙短颌鲚1月和6月肠道菌群样本优势菌门、优势

菌属也相同。5月份鄱阳湖短颌鲚和 3、4月份相

比 ，假 单 胞 菌 门（Pseudomonadot）、蓝 藻 门

（Cyanobacteriota）显著减少，拟杆菌门、放线菌门

显著增多，进一步证明5月份鄱阳湖短颌鲚样本可

能来源于不同地方。所以不同水域环境对肠道菌

群的影响大于同一区域不同月份的影响。

图5　刀鲚肠道菌群分布
Fig. 5　Intestinal bacterial community abundance of Coilia nasus

表3　短颌鲚Alpha多样性指数统计表
Tab. 3　Alpha diversity index statistical table of Coilia brachygnathus

水域Waters

鄱阳湖
Poyang Lake

青草沙水库
Qingcaosha Reservoir

组Group
PD-3
PD-4
PD-5

Mean±SD
QD-1
QD-6

Mean±SD

Chao1指数Chao1
265.6±122.17

470.76±89.14
202.47±4.34
312.95±114.53

97.52±3.57
80.48±1.69
89.00±8.52

覆盖度Good’s coverage
0.998 2±0.000 8
0.999 2±0.000 7
0.999 7±0.000 0
0.999 0±0.000 6
0.999 5±0.000 1
0.999 7±0.000 1
0.999 6±0.000 1

香农指数Shannon
1.56±0.57
4.32±0.57
5.06±0.01
3.65±1.50
0.75±0.11
2.00±0.00
1.38±0.63

辛普森指数Simpson
0.38±0.15
0.79±0.10
0.90±0.01
0.69±0.22
0.20±0.00
0.64±0.00
0.42±0.22

其中PD-5、QD-1、QD-6有3组数据重合，PD-4两组数据重合。
PD-5， QD-1， and QD-6 each have three sets of overlapping data， 
while PD-4 has two sets of overlapping data.

图6　短颌鲚肠道菌群主坐标分析
Fig. 6　Principal coordinates analysis of intestinal flora 

of Coilia brachygnathus
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2. 4　鄱阳湖刀鲚和短颌鲚肠道菌群对比

从鄱阳湖刀鲚和短颌鲚样本各月份肠道菌

群均值（表 4）看：鄱阳湖短颌鲚 Chao1 指数、

Shannon 指数及 Simpson 指数平均值都大于刀鲚

的，表明鄱阳湖短颌鲚肠道菌群平均丰富度和多

样性均高于刀鲚的。

PCoA分析显示：鄱阳湖 5月份短颌鲚肠道菌

群 3组样本重叠在一起，与 3、4月份的明显分离；

鄱阳湖 4月份刀鲚的肠道菌群与 5月份的距离较

远。4月份鄱阳湖刀鲚有一组采于火焰山的样本

与采于鄱阳水域的 3月份鄱阳湖短颌鲚 3组肠道

菌群样本接近，说明这 4组样本可能来源于相同

地方。总体上，刀鲚、短颌鲚不同种类肠道菌群

之间的差异大于同一种不同月份之间的差异，但

是除了 5 月份短颌鲚肠道菌群样本明显分离之

外，其余月份刀鲚和短颌鲚菌群较为接近（图 8），

由此可知，相同水域环境对不同月份的刀鲚和短

颌鲚肠道菌群影响较小。

通过对比鄱阳湖刀鲚和短颌鲚肠道菌群门

和属的结构（图 9），结果显示鄱阳湖刀鲚和短颌

鲚 肠 道 菌 群 分 布 除 了 假 单 胞 菌 门

（Pseudomonadota）、杆菌门（Bacillota）、拟杆菌门

（Bacteroidota），沙雷氏菌属（Serratia）、梭菌属

（Clostridium）、球杆菌属（Phocaeicola）等优势菌门

（图 9a）、菌属（图 9b）相对丰度有些差异外，结构

上却比较相似，所以在同一水域中，群体的不同

对肠道菌群的影响较小。

3　讨论

鱼类肠道内存在着丰富多样的微生物群落，

这一群落的组成受到鱼类所处环境和肠道不同

区段的影响［18］。研究［19］表明，鱼类肠道微生物群

落在一定程度上反映其生活环境。鱼类洄游过

程中，肠道微生态系统会由于动态平衡而发生变

化，尤其在刀鲚和短颌鲚的洄游与定居问题上存

在一些争议。通过分析它们在不同水域中肠道

微生物组成的差异，或许可以深入探讨刀鲚和短

颌鲚的洄游来源问题。

图7　短颌鲚肠道菌群分布
Fig. 7　Intestinal bacterial community abundance of Coilia brachygnathus

表4　鄱阳湖刀鲚、短颌鲚Alpha多样性指数统计表
Tab. 4　Alpha diversity index statistical table of Coilia nasus and Coilia brachygnathus in Poyang Lake

种类Species
刀鲚 Coilia nasus

短颌鲚 Coilia brachygnathus

组Group
Mean±SD
Mean±SD

Chao1指数Chao1
256.73±31.77
312.95±114.53

覆盖度Good’s 
coverage

0.999 1±0.000 4
0.999 0±0.000 6

香农指数
Shannon

2.23±0.47
3.65±1.50

辛普森指数
Simpson

0.47±0.12
0.69±0.22
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3. 1　鄱阳湖刀鲚不同采样群体的肠道菌群差异

本研究发现，3月份长江支流彭泽段（CC-3）
的肠道菌群丰富度和多样性显著高于鄱阳湖湖

区、青草沙水库及嵊泗海域，嵊泗刀鲚的平均肠

道菌群丰富度、平均多样性高于鄱阳湖的，青草

沙水库样本肠道菌群的丰富度和多样性都最

低。同一水域不同月份之间的相差较小。由于

各个季节细菌丰度呈现出不同的水平分布特

征：春、秋季由长江口向外海逐渐升高，夏季南

北两侧细菌丰度较高、中部海区较低，冬季舟山

群岛东北处是细菌丰度高值区；不同环境细菌

的多样性和群落结构也有明显差异，长江河口

内以陆源或淡水生境的细菌种类为主，海区则

以海洋环境的种类为主，长江口门区则同时包

含了海 -陆两类环境的细菌 16S rRNA 基因序

列［20］。因此，采于 3月份长江干流彭泽区段的刀

鲚，可能刚由海入江洄游至长江下游，历经不同

水域，肠道菌群组成更丰富。水体环境中的微

生物会对鱼类肠道微生物组成产生影响［15-16］。
鄱阳湖刀鲚和长江干流彭泽段肠道菌群较接

近，其中 3 月份彭泽段刀鲚（CC-3）和 5 月份鄱阳

湖刀鲚（PC-5）组内样本近乎重合，采集于永修

曾米洲和火焰山的 4 月份鄱阳湖刀鲚（PC-4）样

本，有一组与同月份其余两组明显分离且接近

嵊泗 3 月份刀鲚（SC-3）样本，说明 PC-4 可能有

一部分样本是从嵊泗海域洄游而来的；鄱阳湖

刀鲚样本与青草沙刀鲚样本明显分离，差异较

大；SC-3 有一组样本与青草沙刀鲚样本接近，提

示青草沙水库刀鲚可能有一部分也是从嵊泗海

域洄游而来的。在不同水域的刀鲚中，肠道菌

群在数量和种类上存在差异，杆菌门、拟杆菌门

和梭菌属在青草沙水库中的丰度显著小于彭

泽、鄱阳湖和嵊泗水域。此外，不同水域刀鲚在

门和属水平上的肠道菌群差异大于同一水域不

同月份的肠道菌群，即不同水域对肠道菌群的

影响大于不同月份的影响。因此，鄱阳湖不同

采样刀鲚群体的肠道菌群差异在一定程度上反

映了其洄游来源的差异。

其中PC-5、PD-5有3组数据重合，PC-4、PD-4两组数据重合。
PC-5 and PD-5 each have three sets of overlapping data， PC-4 and 
PD-4 has two sets of overlapping data.

图8　鄱阳湖刀鲚和短颌鲚肠道菌群主坐标分析
Fig. 8　Principal coordinates analysis of intestinal flora 
of Coilia nasus and Coilia brachygnathus in Poyang Lake

图9　鄱阳湖刀鲚和短颌鲚肠道菌群分布
Fig. 9　Intestinal bacterial community abundance of Coilia nasus and Coilia brachygnathus in Poyang Lake
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3. 2　鄱阳湖短颌鲚不同采样群体肠道菌群的差异

鄱阳湖短颌鲚样本的肠道菌群相较于青草

沙水库的表现出较高的群落丰富度和多样性；4
月份鄱阳湖（PD-4）的肠道菌群丰富度显著高于

3、5 月份的，同样采于鄱阳湖火焰山的短颌鲚，4
月份的样本丰富度和多样性比 3 月份都显著提

高。已有研究人员发现，长江口及其邻近海域水

体细菌丰度具有明显的季节变化，平均丰度为春

季 >秋季 >夏季 >冬季［20］。曾楠楠［21］运用 16S 
rRNA 高通量测序技术对在 22 ℃、28 ℃、34 ℃下

饲养罗非鱼的肠道微生物进行了测序，结果显示

在 28 ℃的吉富罗非鱼肠道微生物群的丰度最高。

4月份正值春季，温度回暖，所以 4月份鄱阳湖短

颌鲚的肠道菌群丰度都显著高于 3月份。鄱阳湖

短颌鲚的肠道菌群样本与青草沙短颌鲚样本在

PCoA 分析图中明显分离，即不同水域短颌鲚肠

道主成分显著不同；5月份鄱阳湖短颌鲚（PD-5）
与 3、4 月份鄱阳湖样本明显分离，提示 3、4 月份

鄱阳湖短颌鲚可能来源于同一地方，而 5月份鄱

阳湖短颌鲚样本可能来源于不同地方。由于不

同月份的青草沙短颌鲚肠道菌群样本相似度很

高，进一步说明不同环境对肠道菌群的影响大于

月份的影响。鄱阳湖和青草沙水库之间短颌鲚

的肠道菌群分布存在较大差异，优势菌门、优势

菌属不同；而同一水域不同月份之间的差异较

小，鄱阳湖短颌鲚在 3、4月份的肠道菌群样本优

势菌门、优势菌属基本相同，青草沙短颌鲚 1月和

6月肠道菌群样本优势菌门、优势菌属也相同。5
月份鄱阳湖短颌鲚的肠道菌群样本与鄱阳湖其

他月份显著不同，菌群丰富度上升而多样性下

降，可能由于蓝藻门减少、放线菌门增多造成的，

水质没有藻类增殖的现象，使微生物多样性增

高［22］，因此再次提示 5 月份鄱阳湖短颌鲚与 3、4
月份鄱阳湖短颌鲚来源地不同。所以，鄱阳湖不

同采样短颌鲚群体肠道菌群的差异反映了其来

源地的差异。

3. 3　鄱阳湖刀鲚与短颌鲚肠道菌群差异

通过对比鄱阳湖刀鲚和短颌鲚的肠道菌群，

发现除了 5 月份鄱阳湖短颌鲚（PD-5）丰富度略

低于刀鲚（PC-5）外，4月份鄱阳湖短颌鲚的Chao1
指数、Shannon 指数及 Simpson 指数和 4、5 月份短

颌鲚样本各指数的平均值均大于刀鲚样本。随

着刀鲚体长的增加，摄食强度也增加，肠道微生

物丰富度增高［23］。这表明，5 月份的微小差异可

能是 5月份短颌鲚体长较短的原因。刀鲚在溯河

洄游过程中不会摄食大型游泳动物；进入鄱阳湖

产卵场后会开始摄食桡足类和枝角类［24］。而短

颌鲚在性成熟后便开始稳定摄入小型鱼、虾［4，25］。

CHEN 等［2，6］的研究发现，随着栖息地的变化，凤

鲚会表现出不同的饮食方式，进而影响其肠道微

生物组成。在对长江口 8种野生鱼类的肠道菌群

的比较中，李可俊等［27］发现鱼类肠道菌群多样性

的差异与鱼类的食性相关，且食性差异大的鱼类

之间肠道菌群差异也更为显著。根据实验结果，

鄱阳湖短颌鲚各个月份的肠道微生物丰富度和

多样性大于刀鲚，原因可能是刀鲚的摄食强度更

晚开始加强，短颌鲚为定居型的，而刀鲚是洄游

型的。鄱阳湖短颌鲚肠道菌群样本 5 月份的与

3、4月份明显分离；4月份鄱阳湖刀鲚有一组采于

火焰山的样本与采于鄱阳水域的 3月份鄱阳湖短

颌鲚 3 组肠道菌群样本接近，说明这 4 组样本可

能来源于相同地方。毛婕［28］以黄鳍东方鲀 
（Takifugu xanthopterus）为研究对象，分析 12个月

份的肠道菌群，结果显示春季变形菌门含量最

高，而秋季变形菌门含量最低。可见，由于季节

变换导致的水环境变化同样会对鱼类的肠道微

生物产生影响。因此，刀鲚洄游过程中水温的变

化可能会对其肠道微生物的数量和种类产生影

响。从总体上看，同一月份鄱阳湖刀鲚和短颌鲚

的差别大于不同月份刀鲚群体之间、短颌鲚群体

之间的差别，即种群因素对肠道菌群的影响大于

时间因素。但是除了 4月份的刀鲚和 5月份的短

颌鲚肠道菌群样本明显分离之外，其余月份刀鲚

和短颌鲚菌群较为接近。可以发现，相同的水域

环境对不同月份的刀鲚和短颌鲚肠道菌群影响

较小。此外，鄱阳湖刀鲚和短颌鲚在肠道菌群的

门水平和属水平上的分布除了假单胞菌门、杆菌

门、拟杆菌门、沙雷氏菌属、梭菌属、球杆菌属等

优势菌门、菌属相对丰度有些差异外，门水平和

属水平的菌群分布相对一致。这反映了在鄱阳

湖这一环境中，不同种群之间的肠道菌群结构相

对相似，而更大的差异存在于不同水域之间。即

影响刀鲚和短颌鲚肠道菌群组成的因素环境>种
间>时间。因此，鄱阳湖刀鲚与短颌鲚肠道菌群

差异反映了种间的差异。

1388



6 期 李辰钰，等：不同水域刀鲚和短颌鲚肠道菌群比较分析

http://www.shhydxxb.com

4　结论

不同水域、不同月份刀鲚、短颌鲚肠道菌群

组成的差异，引起的菌群多样性和丰度的差异，

可能与其特定的洄游时期或生命周期阶段有关，

也可能是不同水域短颌鲚的定居状态、来源地和

刀鲚的洄游来源不同造成的，本研究表明鄱阳湖

的刀鲚和短颌鲚肠道菌群组成不同，提示可能存

在洄游群体，且这些群体的来源地可能存在差

异。
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Comparative analysis of intestinal flora of Coilia nasus and Coilia 
brachygnathus in different waters

LI Chenyu1，2， LI Lekang3， GAO Xiaoping3， KONG Chiping3， XU Qun3， ZHANG Bao3， BAO Baolong1，2， 
GONG Xiaoling1，2

（1. Key Laboratory of Aquatic Germplasm Resources Discovery and Utilization， Ministry of Education， Shanghai Ocean 
University， Shanghai  201306，China； 2. National Experimental Teaching Demonstration Center of Fisheries Science， Shanghai 
Ocean University， Shanghai  201306，China； 3. Jiujiang Academy of Agricultural Sciences， Jiujiang  332000， Jiangxi，China）

Abstract: The intestinal microbial composition of fish is closely related to their living environment.  In order 
to investigate the origin of of Coilia nasus and Coilia brachygnathus in Poyang Lake， samples were collected 
from the the main stream of the Yangtze River， Poyang Lake， the Qingcaosha Reservoir in the Yangtze 
Estuary and the sea area of Shengsi in different months.  The intestinal microorganisms of the samples were 
comparatively analyzed using 16S rRNA high-throughput sequencing technology. The results showed：（1） 
among the different sampling groups of C.  nasus， the abundance of intestinal microorganisms of the samples 
from the section of Pengze in March was significantly higher than that of the samples from Poyang Lake， 
Qingcaosha and Shengsi.  The richness of intestinal microorganisms of one group from the in Poyang Lake 
（PC-4） in April and one group from Qingcaosha had a high similarity with those of the samples from Shengsi 
（SC-3） through PCoA， suggesting that they may migrate from Shengsi.  （2） The intestinal flora of Coilia 
brachygnathus varied greatly in different regions， while the differences between different months in the same 
region were smaller.  But the intestinal flora in Poyang Lake in May was significantly different from the other 
sampling groups， indicating that they might have migrated from different places.  （3） The average abundance 
and diversity of the intestinal flora of Coilia brachygnathus in Poyang Lake were higher than those of Coilia 
nasus in Poyang Lake.  The above results demanstrated that there may be migratory populations of both Coilia 
nasus and Coilia brachygnathus in Poyang Lake.
Key words: Coilia nasus； Coilia brachygnathus； Poyang Lake； intestinal microorganisms； migration
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