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高密度杂交鳢养殖围隔沉积物微生物群落结构

垂直变化规律及其与理化因子的关系
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摘要：为研究高密度养殖系统沉积物微生物群落结构垂直变化规律以及与其对应深度的
环境因子的关系，实验选取了华南地区高密度养殖的典型模式——杂交鳢养殖模式，使
用PCR-DGGE技术分析了养殖围隔不同深度(0~50 cm)沉积物中的微生物群落结构，同时
使用透析装置采集对应沉积物的原位间隙水，并使用微量分光光度法测定间隙水中理化
指标，从而探讨高密度养殖系统微生物群落结构垂直变化规律及其与沉积物间隙水理化
因子的关系。结果显示，①不同深度的养殖围隔沉积物微生物群落结构通过聚类分析可
分3个差异显著的类群: 上层(0~6 cm)、中层(7~38 cm)和深层(39~50 cm)，其中中层微生物
多样性最为丰富。②DGGE电泳共获得46个条带，其中中层条带最多，深层沉积物条带
最少。主要微生物类群归属于拟杆菌门、变形菌门、厚壁菌门、疣微菌门和浮霉菌门。③测
定的沉积物间隙水中离子， -N、 -S和Fe2+在沉积物中垂直分布均匀，无明显梯
度变化；而 -N、 -N和 -P浓度变化较大。 -N浓度随深度增加而逐渐增
加，在15~18 cm后趋于稳定，为10.98~77.87 mg/L， -P浓度随深度增加而减少，在
9~10 cm后趋于稳定，为0.01~0.14 mg/L。④微生物群落结构与理化因子的相关性分析结
果表明， -N和 -P为影响微生物群落结构垂直分布最大的理化因子组合，其中

-N 对微生物群落结构垂直分布的影响稍大于 -P。 -N、 -P为影响微生
物群落结构的主要理化因子，是杂交鳢养殖系统环境调控的主要控制指标。
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高密度池塘养殖是我国水产养殖主要方式之

一，近年来随着养殖规模的不断扩大，集约化

程度越来越高，养殖者为了提高产量和效益，

多依靠投入过量的商品饲料和增加养殖密度来

实现 [1]。由于养殖密度高、投饵量大，鱼类摄食

后留下的残饵以及排泄物的量也较大，沉降于

池塘底部，沉积物污染严重，致使溶氧降低，

氨氮、亚硝酸盐等指标增高，生态环境恶化，

从而影响沉积物中微生物群落的演替 [2]；另一方

面，微生物代谢也通过同化、异化作用降解沉

积物中的有机质，影响沉积物中物质的分布、

循环、转化等 [3-4]。因此，了解养殖池塘沉积物

的微生物群落结构特征及其与相应的理化因子

作用关系，对养殖池塘污染评估、利用微生物

进行养殖环境调控、沉积物污染修复等具有重

要的意义。

杂交鳢(Channa maculate♀×Channa arguss♂)
为我国南方重要的肉食性养殖鱼类之一。为研

究高外源物质投入的养殖系统中沉积物垂直分

层的微生物群落结构特征，本实验以杂交鳢高
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密度养殖模式为研究对象，使用PCR-DGGE技术

分析养殖系统中不同深度沉积物的微生物群落

结构，使用透析装置(Dialysis Peepers)[5-6]采集原

位的沉积物间隙水，并用微量分光度法 [7-8]测定

间隙水中 -N、 -N、 -N、 -S、

-P和Fe2+，探讨养殖系统中不同深度沉积物

的微生物群落结构垂直变化特征及其与沉积物

间隙水中离子的相关性，为高密度养殖环境调

控和沉积物修复提供理论数据。

1    材料与方法

1.1    养殖实验条件

养殖实验在广州市南沙区中心沟水产养殖有

限公司进行。首先在一养殖塘(20 m×200 m)中心

构建3个8 m×8 m养殖围隔，每个围隔放养平均体

质量(25.29±5.46) g的杂交鳢鱼苗500尾，投喂蛋

白含量为40%的杂交鳢配合饲料，投饵量按体质

量的3%~8%投喂。

1.2    沉积物样品的采集与处理

沉积物采集于杂交鳢养殖后期，于2013-09-
15在3个养殖围隔的中心使用透明柱状采泥器(普
利特，北京)分别采集柱状沉积物样品。沉积物

分层按照上密下疏的原则：0~10 cm沉积物按2
cm间隔取样 5层； 10~50 cm按 4 cm间隔取样

10层，共15层。取样后，3组平行样品分别装入

无菌封口袋中，冰盒保存带回实验室，–80 °C保

存样品待微生物总DNA的提取。

1.3    总DNA提取和PCR扩增

冷冻保存的沉积物先使用冷冻干燥机 (FD-
1，北京德天佑)干燥处理24 h，以去除沉积物水

分，称取0.25 g干燥后沉积物，三组平行样品分

别使用FastDNA Spin Kit for Soil试剂盒(MP，美国)
提取沉积物微生物总DNA，提取的DNA 混合到

一起。本实验使用巢式PCR方法扩增微生物16S
rDNA目标序列，第一次扩增使用引物对fd1(5'-
AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3 ' )和 rp1(5 ' -
ACGGTTACCTTGTTACGACTT-3')[9]，反应程序

为：94 °C，3 min；(94 °C，1 min，54 °C，1 min，
72 °C，90 s)×30 循环。第一次的PCR产物稀释

100倍，作为第二次PCR的DNA模板。第二次扩

增 使 用 带 有 G C 夹 的 上 游 引 物 G C - 3 4 1 f ( 5 ' -
CGCCCGCCGCGCGCGGCGGGCGGGGCGGGGG

CACGGGGGG-CCTACGGGAGGCAGCAG-3')和下

游引物534r(5'-ATTACCGCGGCTGCTGG-3')扩增[9, 10]，

反应程序为：94 °C，3 min：(94 °C 30 s，55 °C
30 s，72 °C，30 s)×30循环；72 °C，5 min。引物

由Invitrogen(上海)公司合成。PCR产物使用1%的

琼脂糖凝胶电泳检测。

1.4    变性梯度凝胶电泳

PCR扩增产物在1 mm厚的梯度为42%~48%的

聚丙烯酰胺变性胶上分离DGGE条带，胶浓度为

6%，梯度胶是由0%和100% (7 M尿素，40%去离

子甲酰胺)的储备液混合灌注而成。PCR产物使

用 量 为 2 0  μ L 加 5  μ L 上 样 缓 冲 液 。 使 用

INGENYphorU 电泳系统 (Ingeny，荷兰)，在温度

60 °C，120 V电压下预电泳20 min，后在110 V电

压条件下电泳12 h。电泳完毕后，在室温条件下

将凝胶浸泡在稀释10 000倍的GeneFinder核酸染

色溶液(至善生物，厦门)中染色30 min。用凝胶

成像分析系统(Carestream，USA)分析染色后凝胶

并拍照。使用Quantity One 4.6.2软件 (Bio-Rad，
USA)根据照片分析不同深度沉积物样品中电泳

条带的数目和分布以推测其群落结构及多样

性。具体操作过程参考夏耘等[11]的方法。

1.5    目的条带割胶回收与克隆测序

用清洗后的刀片将目的条带切割下，并用灭

菌去离子水清洗3遍，放进1.5 mL EP管内并捣

碎，然后加入灭菌去离子水浸泡24 h。取上清液

做DNA模版使用引物对341f和534r进行扩增。将

割胶纯化的 P C R产物在冰上与载体 p M D 1 9 -
T(TaKaRa，大连 )连接，16 °C水浴3 h后加入

E.coli DH5α感受态细胞热激转化后，使用氨苄青

霉素(100 mg/mL)抗性选取阳性转化子，碱性提

取质粒并确认阳性克隆体后，送Invitrogen(上海)公
司测序。测序结果去除载体序列后，在NCBI上
进行分析比对，根据相关序列找出所属微生物

种类范畴。使用软件MEGA 5.0以1000 Bootstrap
Neighbor-Joining法构建种系统发生树。

1.6    沉积物间隙水离子浓度测定

本实验使用Peeper透析装置(Dialysis Peepers) [5-6]

采集沉积物原位的间隙水，具体实验装置和操

作方法参考 M e t z g e r等 [ 1 2 ]和魏南等 [ 1 3 ]， 3个

Peeper板于2013-07-10分别垂直插入3个养殖围隔

沉积物预定位置中，待平衡2个月后，于柱状沉
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积物采集时，同步从沉积物中取出，将Peeper板
表面清洗后，迅速带回实验室，用移液枪刺破

渗透膜抽取水样，用于测定相关离子浓度。
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沉积物间隙水离子浓度测定采用酶标仪微量

分光光度法 [7-8]。相应沉积物间隙水离子浓度测

定方法分别为 -N：靛酚法； -N：Cu-

Cd还原法； -N：格里斯显色试剂法； -

P：钼蓝法； -S：BaSO4-明胶法；Fe2+：邻

二氮杂菲法，每个理化数据测定3个平行样，计

算平均值作为离子浓度结果。

1.7    数据分析

利用Quantity One软件获得的所有DGGE条带

的峰度值(Peak)的矩阵分析垂直分层的微生物群

落结构。数据首先经log(x+1)对数转化处理，然

后使用 P R I M E R  6 . 0软件 [ 1 4 ]的等级聚类分析

CLUSTER(hierarchical clustering)和非参数多维尺

度分析 M D S ( n o n - m e t r i c  m u l t i - d i m e n s i o n a l
scaling)进行聚类，并根据聚类分析结果划分类

群，DGGE条带峰度值的相似性矩阵利用Bray-
C u r t i s相似性方法构建，并使用相似性分析

ANOSIM(analysis of similarity)功能检验划分的类

群间的差异性。理化因子数据首先经log(x+1)正
态化转化并标准化处理，并利用Euclidean 距离

方法构建相似性矩阵。使用REALTE功能检验群

落结构数据矩阵与理化因子矩阵是否相关性，

然后BEST/BIOENV进一步分析影响微生物群落

结构最佳的理化因子组合。生物多样性指数使

用条带数 (S)、Margalef ’s物种丰富度指数 (d)、
Pielou’s物种均匀度指数(J′ )和物种多样性指数

(H′ )表示 [15]。使用CANOCO 4.5的典范对应分析

CCA(canonical correspondence analysis)分析不同深

度的微生物群落结构与理化因子之间的关系。

2    结果

2.1    沉积物微生物16S rDNA DGGE结果分析

杂交鳢养殖围隔沉积物微生物16S rDNA的

DGGE电泳共获得46个条带，其中1~2号分别为

1~2 cm、3~4 cm深度沉积物样品，含24条条带。

3~12号为4~38 cm深度沉积物样品，含有33~36条
条带。13~15号为深层38~42 cm、43~46 cm、

47~50 cm样品，含有28条条带。根据聚类分析结

果分为表层、中间和深层微生物群落，中层沉

 
图 1    养殖围隔沉积物垂直分层微生物DGGE图谱

(a) DGGE示意图；(b) DGGE电泳图谱

1. 1~2 cm; 2. 3~4 cm; 3. 5~6 cm; 4. 7~8 cm; 5. 9~10 cm; 6. 11~14 cm; 7. 15~18 cm;
8. 19~22 cm; 9. 23~26 cm; 10. 27~30 cm; 11. 31~34 cm; 12. 35~38 cm; 13. 39~42 cm; 14. 43~46 cm; 15. 47~50 cm

Fig. 1    DGGE maps of different depth of sediment samples in the hybrid snakehead aquaculture enclosures
(a) DGGE sketch map；(b) DGGE electrophoresis pattern
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积物条带最多，深层沉积物条带最少。所有深度

沉积物共有条带为Band 10，12，13，30，34，

39，41和45；仅有中层沉积物有特有条带为Band

4，5，36，38，而表层和深层无特有条带。

2.2    DGGE目的条带克隆测序结果与分析

选取本实验丰度较高且有代表性的共有条带

和特有条带进行测序，测序条带列表见表1。测

序得到结果利用GenBank的Blast数据库进行核酸

序列相似性比，并鉴定菌种，选用与数据库相

似性最高 (95%~100%)序列构建系统进化树 (图
2)。结果表明，大部分测序序列的最相似序列为

GenBank数据库中未培养的微生物克隆体(表1)。
测序了28个DGGE条带，共获得28个OTU(opera

表 1    沉积物微生物DGGE目的条带克隆测序结果

Tab.1    The sequencing results of the prokaryote DGGE bands from the sediment samples

条带号

band name
序列长度

sequence size
GenBank数据库中最相近菌种名称(登录号)

closest relative found in the GenBank database (access number)
相似性/%
similarity

Band 4 194 Methylovorus glucosotrophus strain 6B1 (NR_104761.1) 98

Band 6 194 Methylovorus sp. MP688 strain MP688 (NR074780.1) 99

Band 8 189 Uncultured Bacteroidetes bacterium clone PA-B16(DQ295374.1) 100

Band 9 189 Uncultured Bacteroidetes bacterium clone Z32M54B(FJ484389.1) 98

Band 12 189 Uncultured bacterium clone NSDW2_01F(GU339485.1) 96

Band 13 189 Uncultured Bacteroidetes bacterium clone GWS-Kdna25 (AY515486.1) 99

Band 14 189 Uncultured Bacteroidetes bacterium partial, clone VidyA-79 (FN679228.1) 100

Band 16 194 Alteromonas sp. 84BK9Y10 (KC815824.1) 98

Band 17 189 Uncultured bacterium clone Carbon Seq013_022210_B11 (EU283476.1) 99

Band 18 194 Uncultured beta proteobacterium clone Z17M85B (FJ484486.1) 99

Band 19 190 Bacteroidetes bacterium 6E gene (AB623231.1) 99

Band 22 189 Uncultured Bacteroidetes bacterium clone CW2_P1_6D (KC110483.1) 99

Band 23 194 Uncultured gamma proteobacterium clone LMC67 (JN868230.1) 99

Band 24 193 Uncultured bacterium, clone: BSN183 (AB364887.1) 97

Band 25 194 Uncultured Geobacter sp. clone II-A-G4 (FR774780.1) 97

Band 30 169 Uncultured planctomycete clone Zac7187 (FJ485161.1) 95

Band 31 188 Uncultured Bacteroidetes bacterium clone FII-AN009 (JQ579950.1) 96

Band 32 195 Uncultured Geobacter sp. clone ZJ-30d-108 (JN091622.1) 97

Band 33 193 Uncultured beta proteobacterium clone AlertF02 (JF508328.1) 99

Band 35 195 Uncultured Syntrophus sp. clone 128 (GU556344.1) 97

Band 38 194 Geobacter sp. Cd1 partial ( HG005283.1) 99

Band 39 195 Uncultured Syntrophaceae bacterium clone DSS-10 (JN806341.1) 100

Band 40 181 Uncultured Firmicutes bacterium clone Aug-KB454 (JQ795311.1) 98

Band 41 187 Uncultured proteobacterium clone D10I2_INITIAL (GQ242394.1) 96

Band 42 195 Uncultured Desulfuromonadales bacterium clone d11CONTROL D35 (GQ242930.1) 100

Band 43 169 Roseomonas sp. JC162 partial (HE984358.1) 95

Band 45 169 Uncultured Firmicutes bacterium clone GASP-KC2W3_E01 (EU300078.1) 99

Band 46 172 Uncultured Verrucomicrobia bacterium clone ZL56 (JF733689.1) 97
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tional taxonomic unit)，分属于5个门：拟杆菌门

(Bacteroidetes)、变形菌门(Proteobacteria)、厚壁菌

门(Firmicutes)、疣微菌门(Verrucomicrobia)和浮霉

菌门 (Planctomycetes)，其中变形菌类为优势类

群。变形菌门包括： α-变形菌纲 (Alphaprote
obacteria)、β-变形菌纲(Betaproteobacteria)、γ-变
形菌纲 (Gammaproteobac ter ia )和 δ-变形菌纲

(Deltaproteobacteria)。
本实验获得的DGGE条带可以鉴定到属的条

带分别是：Band 4和6属于嗜甲基菌属(Methylophi
lus)、Band 16属于交替单胞菌属(Alteromonas)、
Band 25、32和38属于地杆菌属(Geobacter)、Band
35属于互营杆菌属(Syntrophobacter)、Band 43属
于玫瑰单胞菌属(Roseomonas)。

2.3    微生物群落结构聚类分析及类群间的差异

杂交鳢养殖围隔垂直分层的沉积物微生物群

落结构的CLUSTER和MDS聚类结果发现，群落

结构按沉积物采样深度可分为表层沉积物、中

间沉积物和深层沉积物3个类群，其中MDS分析

的2D压力系数仅为0.02(图3-b)，说明本聚类结果

可以较好地解释各样品之间的关系(图3)。表层

沉积物包括1~6 cm深的3个分层；中间沉积物包

括7~38 cm的9个分层；深层沉积物包括47~50

cm的3个分层。

ANOSIM(one-way)检验3类群之间的差异，

深度不同的3个微生物类群之间的差异性极显著

(Global R=0.962，P<1%)，且中间沉积物微生物

群落结构与表层和深层沉积物微生物群落结构

之间都存在显著差异 (中间vs. 表层：R=0.915，

P<1%；中间vs.深层：R=1，P<1%差异性)。

2.4    微生物群落生物多样性分析

杂交鳢养殖围隔沉积物不同深度类群的微生

物群落生物多样性指数的比较可知，除物种均

 
图 2    杂交鳢养殖围隔微生物系统谱系

Fig. 2    Phylogeny tree of microbial communities from the hybrid snakehead aquaculture enclosures
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匀度指数(J')各类群相差不大外，条带数(S)、物

种丰富度指数(d)和物种多样性指数(H')都为中间

类群最高，深层次之，表层最低(图4)。

2.5    沉积物间隙水理化因子垂直变化规律

NH+
4 PO3¡

4

NO¡
3 NO¡

2

由杂交鳢养殖围隔沉积物间隙水中各离子浓

度垂直分布规律发现，其中 -N和 -P浓

度垂直分布上下变化较大，而 -N、 -

SO2¡
4

NH+
4

NO¡
3 NO¡

2 SO2¡
4

N、 -S和Fe2+在沉积物不同深度浓度差异不

大(图5)。 -N的浓度在表层沉积物随深度增

加而升高，15~18 cm后趋于稳定，超过23 cm深

后有稍降低的趋势，变化范围为10.98~77.87 mg/L。

-N、 -N、 -S和Fe2+的浓度变化范围

分别为0.30~0.44、0.05~0.07、8.25~14.39和

0.000 30~0.000 53 mg/L (图5)。

 
图 3    CLUSTER和MDS聚类分析养殖围隔垂直分层的沉积物微生物群落结构

(a) CLUSTER聚类分析图；(b) MDS聚类分析图

Fig. 3    CLUSTER and MDS analysis of the depth-related microbial community structure in
the hybrid snakehead aquaculture enclosures

(a) CLUSTER analysis；(b) MDS analysis

 
图 4    养殖围隔三沉积物深度微生物类群的各生物多样性指数

1. 表层；2. 中层；3. 深层

Fig. 4    Diversity indexes of the three depth-related microbial communities in the hybrid snakehead enclosures
1. surface; 2. middle; 3. deep
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2.6    微生物群落结构与理化因子之间的关系

NH+
4 PO3¡

4

NH+
4

PRIMER RELATE检验得出，垂直分层的微

生物群落结构数据矩阵与相应的理化数据矩阵

具 有 较 高 的 相 关 性 ( ρ = 0 . 3 2 ， 1 % < P < 5 % ) 。

BEST/BIOENV进一步分析影响微生物群落结构

最 佳 的 理 化 因 子 组 合 为 - N 和 -

P(ρ=0.483，1%<P<5%)，其中 -N (R=0.480)单

PO3¡
4

NH+
4 PO3¡

4

独 对 微 生 物 群 落 结 构 的 影 响 稍 大 于 - P

(R=0.409)。CCA分析同样得出 -N和 -

P为影响微生物群落结构的主要理化因子(图6)。

3    讨论

本研究得出杂交鳢养殖围隔垂直分层的沉积

物微生物群落结构的变化具有明显的规律性，

 
图 5    杂交鳢殖围隔沉积物间隙水离子垂直分布

Fig. 5    Variations in concentration of the ions as function of depth in hybrid snakehead enclosures

 
图 6    CCA分析不同深度的微生物群落结构与理化因子的关系

Fig. 6    CCA analysis of the correlation between the depth-related microbial communities and
environment factors in the hybrid snakehead enclosures

2 期 魏    南，等：高密度杂交鳢养殖围隔沉积物微生物群落结构垂直变化规律及其与理化因子的关系 213

 

http://www.scxuebao.cn



微生物群落结构根据不同深度分为表层、中层

和深层沉积物微生物群落，分界点分别为6 cm和

38 cm，类群间差异显著，说明随着沉积物深度

的增加，溶氧含量、氧化还原电位、可利用的

碳源、离子等因素有相应的垂直分布的变化，

因不同的微生物适应不同深度的环境，从而群

落结构随沉积物深度也有相应的差异 [16-17]。中层

沉积物微生物群落的条带数(S)、物种丰富度指

数(d)和物种多样性指数(H')相对较高，这可能与

中层沉积物受外界影响较小且长期处于缺氧或

低氧状态，给厌氧微生物提供了稳定的生长环

境，生物多样性最高 [2]。而表层沉积物经常受到

高密度的养殖对象杂交鳢的生物扰动，以及养

殖生产活动的人为干预(杀菌、杀藻类、抗生素

使用等)，影响微生物群落的稳定，生物多样性

较低。深层沉积物由于随着深度不断增加，可

供微生物利用的碳源、氮源等资源逐渐减少，

因此使微生物的多样性受到了限制[18]。另外，养

殖围隔沉积物微生物群落结构垂直分布虽差异

显著，但各类群中特有微生物较少，仅中层沉

积物有4条特有条带，共有条带相对较多，说明

养殖池塘沉积物微生物物种上下层趋于均一，

这可能与养殖周期结束后，池塘为了准备下一

轮的养殖，清淤或翻塘泥等处理使沉积物理化

性质上下层趋于均一化，从而各层沉积物中的

微生物物种变化不大。

杂交鳢养殖围隔沉积物中微生物类群主要有

变形菌门、拟杆菌门、疣微菌门、厚壁菌门、

浮霉菌门，与其他养殖模式中沉积物的微生物

结构组成类似，如草鱼池塘 [19]，团头鲂池塘 [2]，

混养草鱼、异育银鲫和团头鲂3 种鱼的池塘 [20]，

多以变形菌门为优势菌群，并且生物多样指数

多为2.8~3.2，相差不大，但相对于在洪湖 [21]、太

湖 [ 2 2 - 2 3 ]、Biwa湖北湖 [ 1 7 ](生物多样性指数多为

0.8~1.3)等自然水体沉积物中微生物群落，精养

池塘物种多样性高很多。可能是因为精养池塘

相对于自然系统，外源添加物较多，营养丰

富，物质分解代谢旺盛，会产生大量的不同的

小分子物质，适合不同的微生物类群利用，从

而微生物物种多样性趋于多样化。另外，本研

究发现在高密度杂交鳢养殖围隔有条件致病菌

的存在，如Band 43与玫瑰单胞菌Roseomonas sp.
(HE984358.1)的相似性为95%，该菌对人可表现

出低的致病潜力[24]，存在于饮用水、淡水湖、土

壤等各种自然环境[25]，参与有机磷降解，本研究

在养殖池塘沉积物中发现，可能与池塘的磷代

谢有关[26]。其他鉴定到的微生物也多与池塘物质

代谢，碳、氮、磷循环等有关，如Band 16与交

替单胞菌(Alteromonas sp.) (KC8158241)为异养微

生物，可利用淀粉和小分子碳源等，同时也可

以水解尿素、还原硝酸、产生硫化氢等[27]；Band
35与互营杆菌Syntrophobacter sp. (G11556344.1)相
似性为97%，在有机质降解过程中，可将各种挥

发性脂肪酸降解为乙酸、CO2和H2
[28]；Band 4和

Band 6分别与嗜甲基菌Methylovorus glucosotrophus
(NR 104761.1)和Methylophilus sp. (NR074780.1)相
似性为98%和99%，嗜甲基菌属可以有效地利用

单碳(甲醇、甲胺等)简单有机化合物，同时同化

铵[29-30]。

NH+
4 PO3¡

4

NH+
4 PO3¡

4

NH+
4

本研究得出 -N和 -P为影响垂直变

化的群落结构变化的最佳环境因子组合，其中

-N和 -P都与微生物群落结构具有较高

的相关性。自然环境中大量研究表明，N、P营
养盐是影响微生物群落结构的重要因素[22, 31]。在封

闭的养殖系统，大量有机饲料投入是池塘沉积

物N、P的主要输入形式[32-33]，有机物经微生物分解

释放大量营养盐，其中N的主要形式为 -N[13]，

部分P以无机离子形式存在。大量外源元素投入

会改变沉积物理化因子的垂直变化规律，Metzger
等 [12]对比了地中海地区的Thau泻湖中高密度养殖

区域和无水产养殖的中心区域沉积物各理化因

子的垂直分布特征，发现养殖活动可缩短沉积物

离子浓度梯度变化的距离，由大于92 cm降低至40
cm左右，使氧化还原较敏感的离子的垂直变化

在上层沉积物变得更陡，显著改变了沉积物理

化因子的垂直分布规律。环境因素的大幅变化必

然影响沉积物垂向的微生物群落结构[34-35]，因而精

养池塘的人为投放饵料等因素可能是影响沉积

物系统中微生物群落变化的重要因素之一。
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Vertical characteristics of microbial community structures and the
relationship with environmental factors in sediments of

hybrid snakehead aquaculture enclosures

WEI Nan1,    LU Bin1,2,    YU Deguang1,    WANG Guangjun1,    XIE Jun1,    XIA Yun1,    CHEN Chengxun1

(1. Pearl River Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Guangzhou  510380, China;
2. Tianjin Agricultural University, Tianjin  300384, China)
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Abstract: Substrates and electron acceptors essential for microorganisms in aquaculture systems were gradually
scavenged in undisturbed sediments according to the efficiency of energy metabolism along the depth, and the
depth-related gradient of biogeochemical properties provided niches for metabolically diverse microorganisms.
Vertical characteristics of microbial community structures may reflect the redox condition of the sediment which
influences the quality of overlying water. In this study, the vertical microbial community composition of bacteria
in high density culture of hybrid snakehead ponds sediment (0~50 cm) was investigated by PCR-DGGE, and the
correlations between microbial communities with physicochemical characters of interstitial water were also
discussed.  Five  phyla  of  bacteria  including  Bacteroidetes,  Proteobacteria,  Firmicutes,  Verrucomicrobia,
Planctomycetes were found. Hierarchical clustering (CLUSTER) and non-metic multidimensional scaling (MDS)
analysis showed that microbial community of sediment core could be divided into three groups with significant
differences, including the upper layer sediment (0~6 cm), middle layer sediment (7~38 cm) and the deep layer
sediment (39~50 cm). Marglef's species richness index and Shannon-Wiener diversity index analysis of the vertical
microbial communities indicated that middle layer of sediments had higher microbial diversities, which was similar
to the studies of nature systems. The survey of vertical physicochemical characters of interstitial water revealed
that -N concentrations ranged from 10.98 mg/L to 77.87 mg/L, increased with the sediment depth and
stabilized after the depth of 15~18 cm, and -P concentrations ranged from 0.01 mg/L to 0.14 mg/L, declined
with the sediment depth and stabilized after the depth of 9~10 cm, and the concentrations of -N, -N,

-S, Fe2+ were relatively stable with little vertical variation. BIOENV/BEST analysis found that -N was
the best environment factor which had great impact on the microbial communities, then -P. The two factors
are the main environment parameters of quality control in aquaculture water.

Key  words:  hybrid  snakehead;  microbial  community  structure;  sediment;  vertical  distribution;  DGGE;
environmental factors
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