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摘要：为研究豆粕替代鱼粉对乌鳢生长、肠道菌群组成和微生物相关氨基酸代谢酶活性
的影响，分别用豆粕替代0、25%、50%和75%的鱼粉配制4组等氮等能的饲料饲喂初始
体质量为(8.65±0.25) g的幼鱼(分别命名为G1、G2、G3和G4组)，养殖实验在室内纤维玻
璃钢桶中进行，实验周期为21 d。结果显示，各组间幼鱼成活率无显著性差异；G4组乌
鳢幼鱼的生长性能显著低于G1和G2组，而G3组幼鱼生长性能与其余3组差异不显著。厚
壁菌门在G1和G2组乌鳢肠道中的比例显著高于G3组，且在G4组中的比例最低；变形菌
门在G1和G2组中的比例显著低于G3和G4组；G4组中乳球菌属、杆菌属、假单胞菌属、
链球菌属、芽孢杆菌属和不动杆菌属的比例显著低于其余3组。另外，G4组幼鱼肠道微
生物谷丙转氨酶、腺苷脱氨酶活性显著高于其余3组，而G1组乳酸脱氢酶的活性最高。
研究表明，豆粕替代鱼粉除了对乌鳢幼鱼的生长产生影响外，也显著影响了肠道微生物
组成及微生物相关氨基酸代谢酶的活性，本研究结果对于从微生态角度进一步理解豆粕
在乌鳢配合饲料中的应用提供了理论依据和参考。
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所有脊椎动物肠道内都栖息着大量的微生

物，虽然这些微生物自身的生长和繁殖需要消

耗来自宿主食物中的营养和能量，但肠道微生

物也能够分泌多种不同的酶类，包括糖酶、磷

酸酶、脂肪酶以及蛋白酶等，从而协助动物对

营养物质进行消化和吸收[1-2]。同时，动物肠道内

微生物组成易受食物成分的影响[3]。例如，Gajardo
等 [4]研究发现，鱼粉、鸡肉粉、豆粕和谷朊粉等

不同的饲料蛋白源显著影响了大西洋鲑 (Salmo
salar)肠道中变形菌纲和拟杆菌纲的比例；Parma
等 [5]发现，随着饲料中豆粕替代鱼粉比例的增加

(0~30%)，金头鲷(Sparus aurata)肠道内蓝细菌和

乳杆菌科的比例显著上升。

在鱼粉蛋白源替代的相关研究中发现，豆

粕中含有的抗营养因子会影响鱼类对植物蛋白

的吸收，并显著影响鱼类消化道中蛋白酶的活

性[6]。例如，钱曦等[7]研究发现，随着饲料中豆粕

添加量的增加，翘嘴红鲌(Erythroculter ilishaeformis)
肠道蛋白酶活性显著降低，而淀粉酶和脂肪酶

活性显著升高。但随着饲料中豆粕添加量的增

加，花鲈(Lateolabrax japonicus)肠道中蛋白酶、

淀粉酶和脂肪酶活性均显著降低 [8]。动物蛋白质

营养的实质是氨基酸营养，而转氨基和脱氨基

作用是氨基酸代谢的主要途径，因此，相关转

氨酶和脱氨酶在氨基酸代谢过程中发挥着重要

作用 [9]。孙瑞健等 [10]使用不同蛋白质水平的饲料

投喂大黄鱼(Larimichthys crocea)，结果显示随着

蛋白质水平的上升，肝脏谷丙转氨酶和谷草转
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氨酶活性显著升高；张莉莉等[11]在饲料中添加磷

虾水解物投喂大菱鲆(Scophthalmus maximus)，结

果发现，随着饲料中磷虾水解物含量的增加，

大菱鲆肝脏谷丙转氨酶和谷草转氨酶活性均显

著增强。但目前，饲料原料对鱼类肠道微生物

相关氨基酸代谢酶活性影响的研究较为缺乏。

乌鳢(Channa argus)广泛分布于我国南北水

域，是我国常见的肉食性鱼类，有较高的营养

价值和较大的养殖潜力。苗淑彦等[12]通过实验室

培养的方式从乌鳢肠道内分离出21株好氧和兼性

厌氧产蛋白酶菌株，并发现这些菌株的产蛋白

酶活性受不同饲料蛋白源的影响。本实验在前

期研究的基础上，进一步研究豆粕替代鱼粉对

肠道微生物组成和微生物相关氨基酸代谢酶活

性的影响，为研究肠道微生物参与鱼类蛋白质

的利用提供理论支持。

1    材料与方法

1.1    实验饲料的制作

实验饲料以脱脂鱼粉和豆粕为主要蛋白

源，分别用豆粕替代  0、25%、50%和75%的鱼

粉，按照乌鳢营养需求配制4组等氮等能的饲

料，分别命名为D1、D2、D3和D4，饲料配方及

组成见表1，饲料制作及保存方法参照苗淑彦等[12]。

1.2    饲养管理

实验用的乌鳢幼鱼由扬州市某特种养殖场

提供，为当年培育的同一批健康种苗。所有幼

鱼在扬州大学室内水循环水泥池(2 m × 2 m × 0.6 m)
中驯化2周，并饱食投喂蛋白质含量为45%的商

品饲料，养殖水温为24.5~28.5 °C。养殖实验开

始前，停喂24 h。选择360条大小均匀、体质量

为(8.65±0.25) g且健康、有活力的幼鱼，随机分

为4组，分别投喂饲料D1、D2、D3和D4，依次

命名为G1、G2、G3和G4组，每组设3个重复，

每个纤维玻璃钢桶(300 L)为1个重复，放养密度

为30尾 /桶。实验期间每日饱食投喂，日投喂量

为体质量的3%~6%，投喂时间为每日08:00和
17:00，每日上午投喂前用虹吸法去除残饵和粪

便以保持水质优良，养殖水温为25.5~28.5 °C，

溶解氧>5 mg/L，养殖时间为21 d。

1.3    样品采集及指标测定

养殖实验结束后，用MS 222(250 mg/kg，

Sigma)麻醉幼鱼以减少应激。逐尾鱼称重(g)，计

算增重率(WGR)和特定生长率(SGR)；计数每桶

的鱼尾数，计算成活率(SR)。
计算公式如下：

增重率(weight gain rate, WGR, %)=(Wt−W0)/
W0×100%

¡
ln ¹W t ¡ ln ¹W 0

¢
=t £ 100

特定生长率(specific growth rate, SGR, %/d)=

成活率(survival rate, SR, %)=Nt/N0×100%

¹W 0

¹W t

式中，W0为实验初始各组鱼体质量(g)，Wt为实

验终末各组鱼体质量(g)， 为实验初始各组鱼

平均体质量(g)， 为实验终末各组鱼平均体质

量(g)，t为实验天数(d)，N0为实验初始各组鱼尾

数，Nt为实验终末各组鱼尾数。

每桶随机采集20尾鱼，在无菌操作台中取

出肠道部分。用无菌镊子挤出内容物后，将肠

道剪开并用塑料刮板刮取肠道黏膜，将每尾鱼

的肠道内容物和肠道黏膜样品混合存放于1.5
mL无菌Eppendorf管中并置于液氮中保存，待测

菌群组成和微生物相关氨基酸代谢酶活性。

饲料粗成分的测定方法参照AOAC[13]，饲料

水分采用105 °C烘干恒重法测定；粗蛋白采用半

微量凯氏定氮法 (8400，FOSS Analytical AB，

Hoganas，Sweden)测定；粗脂肪采用索氏抽提法

测定；粗灰分采用550 °C高温灼烧法测定。

肠道微生物菌群组成测定方法参照Miao等[14]，

样品测定数量为3尾/桶。方法简述如下：对微生

物V3-V4区16S rDNA基因进行扩增和测序，PCR
引物：515F：(5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTA
A-3′)和806 R：(5 ′ -GGACTACHVGGGTWTC
TAAT-3′)。纯化后的扩增产物在中国华大基因

公司通过 I l lumina MiSeq平台进行paired-end
PE250测序；使用FLASH v1.2.11软件对原始序列

(250 bp)进行双向读取后，使用USEARCH GLOBAL
软件按97%相似度对16S rDNA操作分类学单元

(OTUs)进行合并筛选；最后，利用Project Classifier
v.2.2对OTU代表性序列进行聚类分析 (门、纲、

目、科、属和种)。本研究中，在进行比对的465 611
个序列中，有95.9% (446 639) 的序列与参考序列

的同源性超过97%。

肠道微生物提取方法参照邓欢等 [15 ]方法，

样品数量为17尾 /桶。提取方法简述如下：将解

冻的肠道样品置于无菌离心管中，加入生理盐

水后用高速匀浆器 (宁波新芝 )匀浆，匀浆后于
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10 000 r/min、4 °C条件下离心5 min，弃去上清

液；加入分离缓冲液(0.85 g NaCL溶于1 000 mL双
蒸水，溶解后加1 mL吐温80，121 °C高压灭菌

20 min，冷却后4 °C预冷)，振荡1 min后于1 500
r/min、4 °C条件下离心，重复3次后将菌体沉淀

于−80 °C保存，待测微生物胞内相关氨基酸代谢

酶活性。

微生物相关氨基酸代谢酶活性测定参考唐

志如等[16]方法，简述如下：将微生物沉淀加入预

冷的生理盐水，涡旋振荡仪剧烈振荡1 min后置

于冰上冷却，重复3次，于10 000 r/min、4 °C条

件下离心5 min，弃去上清液，并用生理盐水稀

释至OD600 nm=0.8，制备菌悬液，并于10 000 r/min、
4 °C条件下离心5 min，弃去上清液后，再加入一

定体积的生理盐水，用高通量组织研磨器(宁波

新芝)于70 Hz下处理20 s，反复3次，充分破碎细

胞；将破碎液于4 °C、16 000×g条件下离心15 min，
移取上清液至已灭菌的离心管中，置于冰上待

表 1    实验饲料组成及常规营养水平(干物质基础)

Tab. 1    Ingredients and proximate compositions of the experimental diets (dry matter basis)

项目　items
实验组

D1 D2 D3 D4

原料%　ingredients

脱脂鱼粉　defatted fishmeal 60.00 45.00 30.00 15.00

豆粕　soybean meal 0.00 22.00 47.00 70.00

小麦粉　wheat flour 19.30 19.30 12.44 4.44

麸皮　wheat bran 10.14 3.14 0.00 0.00

鱼油　fish oil 4.00 4.00 4.00 4.00

维生素预混料　vitamin premix a 0.50 0.50 0.50 0.50

矿物质预混料　mineral premix a 0.50 0.50 0.50 0.50

磷酸二氢钙　Ca(H2PO4)2 1.50 1.50 1.50 1.50

氯化胆碱(95%)　choline chlorine (95%) 1.00 1.00 1.00 1.00

大豆卵磷脂　soybean lecithin 2.00 2.00 2.00 2.00

海藻酸钠　sodium alginate 1.00 1.00 1.00 1.00

乙氧喹　ethoxyquin 0.03 0.03 0.03 0.03

维生素C　vitamin C 0.03 0.03 0.03 0.03

营养水平　nutrient levels

粗蛋白/%　crude protein 45.31 45.50 45.15 44.97

粗脂肪/%　crude lipid 9.15 9.10 9.07 9.17

灰分/%　ash 12.87 12.85 12.75 12.79

无氮浸出物/%　NFEb 32.67 32.55 33.03 33.07

总能/(kJ/g)　gross energy c 19.93 19.93 19.92 19.93

注：a. 维生素混合物(mg/kg 饲料)：维生素A 32 mg，维生素D 5 mg，维生素E 240 mg，维生素K 10 mg，维生素B1 25 mg，维生素B2 45 mg，
烟酸 200 mg，维生素B6 20 mg，生物素 60 mg，肌醇 800 mg，泛酸钙 60 mg，叶酸 20 mg，维生素B12 10 mg，维生素C 2 000 mg，微晶纤维素

1 473 mg。矿物质预混物(mg/kg 饲料)：五水硫酸铜 10 mg，亚硒酸钠 20 mg，一水硫酸锰 45 mg，六水氯化钴(1%) 50 mg，一水硫酸锌 50
mg，碘酸钙(1%) 60 mg，一水硫酸亚铁 80 mg，七水硫酸镁 1 200 mg，沸石粉 3 485 mg。b.无氮浸出物(NFE)=干物质−(粗脂肪+粗灰分+粗蛋

白)。C. 总能(kJ/g)=23.64%×粗蛋白+39.54%×粗脂肪+17.15%×碳水化合物

Notes: a. vitamin premix (mg/kg diet): vitamin A 32 mg, vitamin D 5 mg, vitamin E 240 mg, vitamin K 10 mg, vitamin B1 25 mg, vitamin B2 45 mg,
nicotinic acid 200 mg,   vitamin B6 20 mg,  biotin 60 mg,  inositol 800 mg,   calcium pantothenate 60 mg, folic acid 20 mg, vitamin B12 10 mg, vitamin  
C 2 000 mg, microcrystalline cellulose 1 473 mg. mineral premix (mg/kg diet): CuSO4•5H2O 10 mg, Na2SeO3 20 mg, MnSO4•H2O 45 mg, CoCl2•6H2O
(1%) 50 mg, ZnSO4•H2O 50 mg, Ca(IO3)2(1%) 60 mg, FeSO4•H2O 80 mg, MgSO4•7H2O 1 200 mg, zeolite powder 3 485 mg. b. nitrogen free extracts
(NFE) = dry matter− (crude lipid + crude ash + crude protein). C. gross energy (kJ/g) =23.64 %× crude protein+ 39.54 %× crude lipid + 17.15 %×
carbohydrate

644 水    产    学    报 44 卷

http://www.scxuebao.cn 中国水产学会主办    sponsored by China Society of Fisheries

http://www.scxuebao.cn


用。谷丙转氨酶(glutamic-pyruvic transaminase,
GPT)、腺苷脱氨酶(adenosine deaminase, ADA)、
乳酸脱氢酶(lactic dehydrogenase, LDH)的活性均

采用试剂盒(南京建成生物科技有限公司)测定，

具体方法按试剂盒说明书操作。

1.4    数据处理与分析方法

采用EXCEL 2003和SPSS 20.0软件(SPSS Inc.,
Michigan Avenue, Chicago, IL, USA)进行统计分

析，数据采用平均值±标准差(means ± SD)的形式

表示，显著水平为P<0.05，当差异显著时采用

Turkey’s检验分析组间的差异显著程度。

2    结果

2.1    豆粕替代鱼粉对乌鳢生长性能和成活率

的影响

G4组乌鳢幼鱼的终末体质量、增重率和特

定生长率显著低于G1和G2组(P<0.05)，而G3组幼

鱼的生长与其余3组均无显著差异(P>0.05)；各组

幼鱼的成活率均高于91%，且各组间无显著差异

(P>0.05)(表2)。

2.2    豆粕替代鱼粉对乌鳢肠道菌群组成的影响

厚壁菌门和变形菌门是乌鳢肠道中的优势

菌群，在各组中的比例分别为52.67%~83.25%和

15.97%~30.01%。其中，G1和G2组乌鳢肠道中厚

壁菌门的比例显著高于G3和G4组 (P<0.05)，且

G4组其比例最低 (P<0.05)；而变形菌门在G1和
G2组中的比例显著低于G3和G4组(P<0.05)。另一

方面，拟杆菌门、放线菌门、疣微菌门和浮霉

菌门在G4组乌鳢肠道内的比例显著高于其余3组
(P<0.05)(图1)。

乳球菌属、杆菌属、假单胞菌属、链球菌

属、芽孢杆菌属和不动杆菌属在G4组中的比例

显著低于其余3组(P<0.05)；鲸杆菌属在G4组中

的比例显著高于其余3组(P<0.05)，G1和G2组中

鲸杆菌属的比例最低(P<0.05)(图2)。

2.3    豆粕替代鱼粉对乌鳢肠道微生物相关氨

基酸代谢酶活性的影响

饲料中添加不同含量的豆粕显著影响了乌

鳢肠道微生物GPT、ADA和LDH的活性。其中，

G4组肠道微生物GPT和ADA活性显著高于其余

3组(P<0.05)，而其余3组间无显著差异(P>0.05)；
G3和G4组乌鳢肠道微生物LDH活性最低，G1组

最高(P<0.05)(表3)。

3    讨论

大豆蛋白源由于具有氨基酸组成较好、蛋

白质含量高、资源丰富等优点，被广泛用于替

代鱼粉的研究和饲料生产中，以缓解水产饲料

对鱼粉资源的需求压力 [17-18]。研究表明，在饲料

中添加大豆蛋白源对鱼类生长性能和成活率的

影响与鱼种、生长阶段、添加量、养殖周期等

因素密切相关 [19]。例如，对军曹鱼(Rachycentron
canadum)[20]、尖吻重牙鲷(Diplodus puntazzo)[21]等

鱼类的研究表明，豆粕可替代饲料中40%~60%
的鱼粉，但替代鱼粉水平超过40%则显著抑制了

乌苏里拟鲿(Pseudobagrus ussuriensis)[22]和鮸状黄

姑鱼(Nibea miichthioides)[23]等鱼类的生长。另一

方面，当饲料中补充适量的氨基酸后，豆粕可

替代40%~60%的鱼粉而不影响金头鲷[24]、尖吻重

牙鲷 [21]等鱼类的生长。本研究中，21 d的养殖实

验证明，豆粕可以替代50%的鱼粉而不影响乌鳢

的增重率和特定生长率，但75%的替代量则显著

降低了乌鳢的生长。一般来说，水产动物对豆

粕的耐受程度也与养殖周期密切相关。例如，

对克氏原螯虾(Procambarus clarkia)的研究发现，

表 2    豆粕替代鱼粉对乌鳢成活率和生长性能的影响

Tab. 2    Survival rate and growth performance of C. argus fed with different dietary soybean meal levels

初始平均体质量/g
initial body weight

终末平均体质量/g
final body weight

增重率/%
WGR

特定生长率/%
SGR

成活率/%
SR

G1 8.68 ± 0.09 16.67 ± 1.14b 91.97 ± 5.08b 3.10 ± 0.12b 92.22 ± 1.11a

G2 8.58 ± 0.06 16.60 ± 0.97b 93.43 ± 6.84b 3.14 ± 0.17b 91.11 ± 1.11a

G3 8.61 ± 0.12 14.65 ± 1.09ab 70.11 ± 6.81ab 2.52 ± 0.19ab 93.33 ± 1.92a

G4 8.66 ± 0.12 13.33 ± 1.03a 53.96 ± 5.24a 2.05 ± 0.16a 92.22 ± 2.94a

注：同列上标不同小写字母表示差异显著(P<0.05)，下同

Notes: Column values with the different superscripts mean significant difference (P<0.05), the same below
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当豆粕替代0~45%的鱼粉时，克氏原螯虾在20日
内的生长未受影响，但自第40日开始，0~25%替

代组克氏原螯虾的生长显著高于其他组[25]。

鱼类消化道黏膜表面附着着一个复杂的、

动态的微生物群体，菌群数量基本固定在每克

107~108个细菌的范围内[26]。研究表明，宿主肠道

微生物的组成、代谢过程和代谢产物受食物中

蛋白质来源和含量的显著影响 [27-28]。随着饲料中

豆粕添加量的增加，乌鳢厚壁菌门比例显著降

低，变形菌门、拟杆菌门、放线菌门、疣微菌

门和浮霉菌门的比例显著升高；同时，乳球菌

属、杆菌属、假单胞菌属、链球菌属、芽孢杆

表 3    日粮中不同豆粕水平对乌鳢肠道微生物谷丙转氨

酶、腺苷脱氨酶和乳酸脱氢酶活性的影响

Tab. 3    Effects of different soybean meal levels on the
activities of GPT, ADA and LDH in the intestinal

microorganisms of C. argus

谷丙转氨酶/
(U/g prot)

GPT

腺苷脱氨酶/
(U/mg prot)

ADA

乳酸脱氢酶/
(U/g prot)

LDH

G1 19.61 ± 0.75a 13.89 ± 0.70a 32.54 ± 1.63c

G2 18.67 ± 1.22a 16.10 ± 0.36a 27.28 ± 0.83b

G3 17.69 ± 1.27a 15.46 ± 0.83a 16.24 ± 1.16a

G4 20.88 ± 1.30b 19.67 ± 1.53b 13.98 ± 1.39a
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厚壁菌门　Firmicutes
梭杆菌门　Fusobacteria
芽单胞菌门　Gemmatimonadetes
硝化螺旋菌门　Nitrospirae
浮霉菌门　Planctomycetes
变形菌门　Proteobacteria
SR1

螺旋体门　Spirochaetes
TM6

TM7

软壁菌门　Tenericutes
Thermi

疣微菌门　Verrucomicrobia
未分类　unclassified

 
图 1    乌鳢肠道微生物在门水平上的平均相对丰度

Fig. 1    The average relative abundance at the phylum level in the intestine microbiota of C. argus
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图 2    乌鳢肠道微生物在属水平上的平均相对丰度

Fig. 2    The average relative abundance at the genus level in the intestine microbiota of C. argus
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菌属和不动杆菌属的比例显著降低。Reveco等 [29]

用含20%豆粕的饲料投喂大西洋鲑，其肠道中厚

壁菌门的比例较鱼粉组显著上升。Desai等 [30]研

究也发现，虹鳟(Oncorhynchus mykiss)在摄食含

30%豆粕的饲料8周后，其肠道中厚壁菌门与变

形菌门的比例显著上升；但Bruce等 [31]发现，摄

食鱼粉组和豆粕组饲料的虹鳟消化道内厚壁菌

门的含量未出现显著变化。豆粕替代鱼粉对鱼

类肠道微生物组成的影响也与实验周期、豆粕

添加量、豆粕特征和养殖环境等因素有关[32]。

到目前为止，对哺乳类动物以及水生动物

消化道微生物的研究仍不够全面，但可以肯定

的是，消化道微生物与宿主的营养代谢、免疫

系统发育和疾病抵抗力密切相关 [33-34]。在人、猪

和小鼠等动物中的研究表明，不同的肠道微生

物能够代谢和合成不同种类的氨基酸，从而影

响宿主肠道内的氨基酸组成和宿主对氨基酸的

利用效率[35]。例如，动物体肠道中的厚壁菌门主

要代谢亮氨酸、苯丙氨酸、丝氨酸、苏氨酸和

谷氨酰胺等 [36-37]，而变形菌门则主要代谢精氨

酸、天冬氨酸、谷氨酸、甘氨酸和赖氨酸 [38-39]

等。事实上，氨基酸在动物体内主要通过转氨

基和脱氨基进行氨基酸的代谢和转化 [9]。其中，

转氨酶主要负责催化α-氨基到α-酮基的转移，从

而把谷氨酸转化为丙氨酸；脱氢酶则通过联合

脱氨基作用，将氨基酸转化为丙酮酸，从而参

与氨基酸的分解代谢。在本研究的3种氨基酸代

谢酶中，腺苷脱氨酶能够特异性地催化腺苷进

行脱氨基反应，谷丙转氨酶和乳酸脱氢酶是氨

基酸代谢的2种关键酶，主要负责催化谷氨酸和

丙酮酸之间的转氨作用，其活性大小能够反映

氨基酸代谢的强弱[40]。各组乌鳢肠道微生物谷丙

转氨酶、腺苷脱氨酶和乳酸脱氢酶的活性具有

显著差异，说明饲料中不同的豆粕含量显著影

响了肠道微生物分解代谢氨基酸的能力。例

如，G4组乌鳢肠道微生物谷丙转氨酶和腺苷脱

氨酶活性显著高于其他各组，说明高豆粕组微

生物转氨基作用和脱氨基作用更加活跃。然

而，随着饲料中豆粕含量的增加，乌鳢肠道微

生物乳酸脱氢酶活性显著下降，说明乌鳢肠道

微生物对氨基酸的脱氢作用减弱，丙酮酸合成

受到抑制。微生物氨基酸代谢酶活性的不同主

要与肠道菌群组成密切相关，进一步分离鉴定

乌鳢肠道微生物种类，并研究微生物菌株对营

养物质的代谢特性是深入研究乌鳢肠道微生物

对饲料原料代谢的基础，同时也能为深入了解

肠道微生物的功能提供理论支持。
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Effects of dietary soybean meal on the intestinal microbiota and metabolic
enzymes activities of microbial amino acids of Channa argus

ZHU Jinyu 1,     HAN Bei 1,     BU Hongyi 2,     HU Juntao 1,    
ZHANG Xin 1,     LIU Lingjun 1,     MIAO Shuyan 1*

(1. College of Animal Science and Technology of Yangzhou University, Yangzhou    225000, China;
2. Wuxi Fisheries College, Nanjing Agricultural University, Wuxi    214128, China)

Abstract: This study aimed to investigate the effect of soybean meal on the growth, intestinal microbiota
composition and metabolic enzymatic activities of microbial amino acid of Channa argus. Four isonitrogenous and
isoenergetic diets were formulated with soybean meal by replacing 0, 25%, 50% and 75% fish meal (G1, G2, G3
and G4, respectively). The fish of (8.65±0.25) g was hand-fed daily to satiation twice in cylindrical fiberglass tanks
for 21 days. Results showed that no significant difference in survival rate was found among four groups. The
growth performance of C. argus in G4 was significantly lower than those in G1 and G2, while the difference was
not statistically significant between G3 and other three groups. The proportion of Firmicutes in the intestine of fish
in G1 and G2 was significantly higher than that in G3, and the lowest was found in G4. The proportion of
Proteobacteria in G1 and G2 was significantly lower than those in G3 and G4. The proportion of Lactococcus,
Bacillus, Pseudomonas, Streptococcus, Laseczka and Acinetobacter in G4 was significantly lower than those in the
other three groups. Additionally, the activities of glutamic-pyruvic transaminase and adenosine deaminase were the
the highest in G4, while the activity of lactic dehydrogenase was the the highest in G1. All results indicated that,
except for the effect on the growth of C. argus, dietary soybean meal significantly induced the changes in the
intestinal microbiota composition and the activity of the microbial amino acid metabolic enzymes, which may
provide theoretical basis for further understanding the application of soybean meal in the formulated diets of C.
argus.

Key words: Channa argus; soybean meal; intestinal microbiota composition; microbial amino acid metabolic
enzymes
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