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样性*
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(1.广西海洋研究所有限责任公司,广西北海 536000;2.广西科学院,广西北部湾海洋研究中心,广西近海海洋环境科学重点实

验室,广西南宁 530007)

摘要:鱼类肠道菌群的组成与宿主健康紧密相关,且受众多因素的影响。为分析工厂化循环水养殖珍珠龙胆石

斑鱼(Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceolatu
 

♀)和红鳍笛鲷(Lutjanus
 

erythropterus)肠道细菌组成及

其与养殖环境菌群的关系,本研究采用高通量测序的方法对两种鱼肠道和养殖水体的细菌组成及多样性进行

分析。结果表明珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道细菌与其各自养殖水体中共有的可操作分类单元(Opera-
tional

 

Taxonomic
 

Unit,OTU)占比分别为19.39%和25.68%,珍珠龙胆石斑鱼中有高达75.41%的OTUs与

红鳍笛鲷一致。两种鱼肠道微生物之间的相似性比其养殖水体中的细菌相似性高。珍珠龙胆石斑鱼肠道优势

菌群为厚壁菌门Firmicutes、变形菌门Proteobacteria中的α􀆼变形菌纲Alphaproteobacteria和拟杆菌门Bacte-
roidetes,红鳍笛鲷肠道优势菌群为变形菌门中的δ􀆼变形菌纲Deltaproteobacteria和γ􀆼变形菌纲Gammapro-
teobacteria。综上所述,珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道细菌均独立于其各自养殖海水细菌群落;在同一个工

厂化循环水系统养殖两种鱼类,其肠道细菌种类大部分一致,但关键的优势菌群并不同。
关键词:工厂化循环水系统 珍珠龙胆石斑鱼 红鳍笛鲷 肠道菌群 高通量测序
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  鱼类肠道内定植着大量的微生物,这些微生物参

与了鱼类的营养代谢、抑制病原微生物等多方面生理

过程[1],查明肠道菌群的组成有助于了解鱼类的生长

情况。近年来大量研究报道了不同因素下鱼类肠道

菌群的组成,如鱼类生长阶段、环境、病害的发生以及

饲料等[2􀆼4]。但由于鱼类种类繁多,已有的报道尚不

能全面反映鱼类肠道细菌的多样性及其影响因素。

  工厂化循环水养殖模式具有节水、节地、排放废
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水少、对 环 境 污 染 小、可 实 现 常 年 生 产 等 诸 多 优

点[5,6],是水产养殖绿色发展的重要方向之一。工厂

化循环水养殖模式下鱼类肠道微生物组成及其与养

殖海水的相关性值得关注。珍珠龙胆石斑鱼(Epi-
nephelus

 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceolatu
 

♀)和红

鳍笛鲷(Lutjanus
 

erythropterus)都具有生长速度

快、营养价值高、经济效益显著等特点,为中国南方重

要的优良经济鱼种[7,8]。本研究通过16S
 

rDNA高通

量测序的方法,初步分析了在工厂化循环水养殖模式

下两种鱼类肠道细菌多样性及其与养殖环境的关系,
以期为鱼类肠道菌群的组成和影响因素提供科学

依据。

1 材料与方法

1.1 实验系统

  工厂化循环水养殖系统建于广西北海市广西海

洋研究所海水增养殖基地试验车间,该车间用于试验

养殖的水池有13个,每个池面积17.34
 

m2(5.1
 

m×
3.4

 

m),水深90
 

cm,有效养殖水体15.6
 

m3/个,其
中4个池养殖珍珠龙胆石斑鱼,密度为71尾/m3;另
外9个池养殖红鳍笛鲷,密度为160尾/m3。循环水

养殖系统处理顺序为鱼池→沉淀池→蛋白质分离

器→生物滤池→海马齿浮床→紫外杀菌→鱼池。

1.2 养殖管理

  试验期间循环水养殖系统水质条 件 为 水 温

28.5-31.4℃,溶解氧浓度7.87-9.05
 

mg/L,盐度

28-31,pH值7.8-8.1。养殖期间每天早上和下午

分别喂1次,投喂量约为鱼体重量的3%-5%,根据

其摄食情况投喂。珍珠龙胆石斑鱼投喂广东恒兴石

斑鱼配合饲料,红鳍笛鲷投喂广东恒兴海水鱼膨化饲

料,两种饲料成分对比见表1。

表1 珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷配合饲料成分对比(%)

Table
 

1 Comparison
 

of
 

feed
 

composition
 

between
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ × E.lanceolatu
 

♀
 

and
 

Lutjanus
 

erythropterus
 

(%)

配合饲料
Formulated

 

feed
粗蛋白质

Crude
 

protein
粗脂肪

Crude
 

lipid
粗纤维

Crude
 

fibre
粗灰分
Ash

总磷
Total

 

P
赖氨酸
Lysine

石斑鱼配合饲料
Grouper

 

formulated
 

feed ≥48.0 ≥8.0 ≤3.0 ≤16.0 1.5-2.5 ≥3.2

海水鱼膨化饲料
Extruded

 

feed
 

for
 

marine
 

fish
 ≥40.0 ≥6.0 ≤4.0 ≤15.0 0.9-1.6 ≥2.1

1.3 样品采集及DNA提取

  随机捕捞珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷各3尾置

于解剖盘中,用75%酒精对其体表进行消毒,用灭菌

的剪刀、镊子解剖取其肠道后迅速放入-80℃冰箱保

存。取样时珍珠龙胆石斑鱼平均体长为15.9
 

cm,平
均体质量为136.4

 

g;红鳍笛鲷平均体长为11.4
 

cm,
平均体质量为42.1

 

g。用组织匀浆机对珍珠龙胆石

斑鱼和红鳍笛鲷肠道匀浆,然后采用Soil
 

DNA
 

Kit
试剂盒(Omega

 

Bio􀆼Tek,美国)提取肠道中微生物总

DNA。珍珠龙胆石斑鱼养殖池和红鳍笛鲷养殖池水

样则采用多点取样法,每池从3个点各取1
 

L水混合

均匀后,取其中1
 

L水样先经5
 

μm孔径的混合纤维

膜预过滤去除杂质后用0.22
 

μm无菌聚醚砜膜(天
津市津腾实验设备有限公司)抽滤,将带有水体宏基

因组的滤膜剪碎,用E.Z.N.A.Water
 

DNA
 

Extrac-
tion

 

Kit试剂盒(Omega
 

Bio􀆼Tek,美国)提取水体中

微生物总DNA。

1.4 PCR扩增及高通量测序

  对16S
 

rDNA基因可变区V3-V4区进行PCR
扩增,所用引物序列为细菌特异性引物341F

 

(5'􀆼
CCTAYGGGRBGCASCAG􀆼3')和806R

 

(5'􀆼GGAC-
TACNNGGGTATCTAAT􀆼3')。PCR产物使用2%
琼脂糖凝胶电泳检测,送北京百迈克生物信息科技有

限公司进行基于Illumina
 

HiSeq测序平台的高通量

测序。

1.5 数据分析

  对 原 始 测 序 序 列 使 用 FLASH 软 件 (版 本

1.2.11)进行拼接,将拼接得到的序列使用 Trim-
momatic软件(版本 0.33)进行质量过滤,并利用

UCHIME软件(版本8.1)去除嵌合体,得到高质量

序列(Tags)。分析过程中删除古菌、叶绿体、未知序

列以及只检测到1次的序列。利用 USEARCH
 

(版
本10.0)软件对所有样品的Tags进行聚类,默认以

97%的一致性(Identity)将序列聚类成为可操作分类

单元(Operational
 

Taxonomic
 

Unit,OTU),得到每
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个样品的OTU数目,利用Venn图分析样品之间共

有、特有的OTU数目,与SILVA的SSUrRNA数据

库比对,对其进行物种注释分析。通过α多样性分

析,统 计 各 样 品 在 97%相 似 度 水 平 下 的 Chao1、

Shannon及Simpson指数,研究单个样品内部的物

种多样性;通过β多样性分析,根据距离矩阵获得相

应距离下的PCoA分析,比较不同样品间的物种多样

性差异。

2 结果与分析

2.1 珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道、养殖水体的

细菌多样性分析

  珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道、养殖水体中的

细菌多样性见表2。从表2可以看出,珍珠龙胆石斑

鱼和红鳍笛鲷肠道菌群Chao1指数高于养殖水体,
表明两种鱼肠道菌群丰度要高于养殖水体。珍珠龙

胆石斑鱼肠道Shannon指数在所有样品中最高,

Simpson指数在所有样品中最低,表明珍珠龙胆石斑

鱼肠道菌群多样性高于其养殖水体和红鳍笛鲷。红

鳍笛鲷肠道Shannon指数在所有样品中最低,Simp-
son指数在所有样品中最高,表明红鳍笛鲷肠道菌群

多样性比其养殖水体低。
表2 珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道及养殖水体中的细菌

多样性

Table
 

2 Bacterial
 

diversity
 

in
 

intestinal
 

gut
 

and
 

aquaculture
 

water
 

of
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceolatu
 

♀
 

and
 

Lutjanus
 

erythropterus
 

样本
Sample OTUs

Chao
 

1
指数
Chao

 

1
index

Simpson
指数

Simpson
 

index

Shannon
指数

Shannon
 

index

测序深度
Sequencing

 

depth

Epi1 861 867.652 0.005 5.969 0.999
Epi2 825 832.500 0.004 6.111 0.999

Epi3 695 704.130 0.005 5.986 0.999
Lut1 338 419.014 0.650 0.819 0.997
Lut2 552 677.941 0.252 2.664 0.997
Lut3 543 590.647 0.334 1.887 0.998
EpiPro 379 436.188 0.059 3.718 0.999

LutPro 377 538.025 0.193 2.819 0.998

注:Epi1-Epi3表示珍珠龙胆石斑鱼肠道;Lut1-Lut3表示红鳍笛鲷

肠道;EpiPro表示珍珠龙胆石斑鱼养殖池水;LutPro表示红鳍笛鲷养

殖池水

Note:Epi1-Epi3
 

means
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceola-

tu
 

♀
 

gut;Lut1-Lut3
 

means
 

Lutjanus
 

erythropterus
 

gut;EpiPro
 

means
 

aquaculture
 

water
 

of
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceo-

latu
 

♀;LutPro
 

means
 

aquaculture
 

water
 

of
 

Lutjanus
 

erythropterus

2.2 珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道、养殖池水的

细菌相关性分析

  所有样品共有的OTUs为72个;珍珠龙胆石斑

鱼肠道及其养殖池水共有的 OTUs为179个;红鳍

笛鲷肠道及其养殖池水共有的 OTUs为208个;珍
珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道菌群中的OTUs分别

有19.39%和25.68%与其养殖水体中的 OTUs一

致。珍珠 龙 胆 石 斑 鱼 和 红 鳍 笛 鲷 肠 道 中 共 有 的

OTUs为 696 个;珍珠龙胆石斑鱼肠道中有高达

75.41%的OTUs与红鳍笛鲷一致(图1)。

  Epi表示珍珠龙胆石斑鱼肠道;Lut表示红鳍笛鲷肠道;

EpiPro表示珍珠龙胆石斑鱼养殖池水;LutPro表示红鳍笛鲷

养殖池水

  Epi
 

means
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×
E.lanceolatu

 

♀
 

gut;Lut
 

means
 

Lutjanus
 

erythropterus
 

gut;

EpiPro
 

means
 

aquaculture
 

water
 

of
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceolatu
 

♀;LutPro
 

means
 

aquacul-
ture

 

water
 

of
 

Lutjanus
 

erythropterus
  图1 珍珠龙胆石斑鱼、红鳍笛鲷肠道和养殖水体中共

有和独有的OTUs

  Fig.1 Number
 

of
 

common
 

and
 

unique
 

OTUs
 

between
 

the
 

gut
 

and
 

aquaculture
 

water
 

of
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceolatu
 

♀
 

and
 

Lutjanus
 

erythrop-
terus

  从图2可知,珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道菌

群明显分离,珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道微生物

与其各自养殖池水体微生物明显分离。珍珠龙胆石

斑鱼和红鳍笛鲷肠道菌群的相似性要高于二者与其

各自养殖水体中细菌的相似性。

2.3 珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道细菌群落组成

及相对丰度

  在门分类水平上,珍珠龙胆石斑鱼肠道中相对丰

度较高的细菌门类为厚壁菌门、变形菌门、拟杆菌门、
放线菌门和酸杆菌门,平均相对丰度分别为32%、

28%、13%、8%和7%。红鳍笛鲷肠道中优势菌群为
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变形菌门和疣微菌门,平均相对丰度为73%和3%。
珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道中共有的细菌门类

为变形菌门,但相对丰度差异较大(图3)。

  Epi表示珍珠龙胆石斑鱼肠道;Lut表示红鳍笛鲷肠道;
EpiPro表示珍珠龙胆石斑鱼养殖池水;LutPro表示红鳍笛鲷

养殖池水

  Epi
 

means
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×
E.lanceolatu

 

♀
 

gut;Lut
 

means
 

Lutjanus
 

erythropterus
 

gut;
EpiPro

 

means
 

aquaculture
 

water
 

of
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceolatu
 

♀;LutPro
 

means
 

aquaculture
 

water
 

of
 

Lutjanus
 

erythropterus
  图2 珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道及养殖水体中细

菌组成的差异

  Fig.2 Difference
 

of
 

bacterial
 

composition
 

in
 

the
 

gut
 

and
 

aquaculture
 

water
 

between
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×
E.lanceolatu

 

♀
 

and
 

Lutjanus
 

erythropterus

  图3 基于门分类水平的珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠

道细菌群落组成和相对丰度

  Fig.3 Composition
 

and
 

relative
 

abundance
 

of
 

intestinal
 

bacterial
 

communities
 

in
  

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.
lanceolatu

 

♀
 

and
 

Lutjanus
 

erythropterus
 

based
 

on
 

phylum
 

classification
 

level

  从图4可以看出,珍珠龙胆石斑鱼肠道中优势细

菌为梭菌纲、α􀆼变形菌纲、γ􀆼变形菌纲、拟杆菌纲和杆

菌纲,相对丰度分别为24%、12%、9%、8%和6%。
红鳍笛鲷肠道排名前3的细菌为δ􀆼变形菌纲、γ􀆼变形

菌纲和α􀆼变形菌纲,相对丰度分别为54%、12%和

7%。由纲分类水平可知,珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛

鲷肠道中α􀆼变形菌纲和γ􀆼变形菌纲的相对丰度

类似。

  图4 基于纲分类水平的珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠

道细菌群落的组成和相对丰度

  Fig.4 Composition
 

and
 

relative
 

abundance
 

of
 

intestinal
 

bacterial
 

communities
 

in
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.
lanceolatu

 

♀
 

and
 

Lutjanus
 

erythropterus
 

based
 

on
 

the
 

classi-
fication

 

level
 

of
 

class

  从图5可知,在科分类水平上,珍珠龙胆石斑鱼

优势细菌为真杆菌科、毛螺菌科、疣微菌科、鞘脂单胞

菌科、乳酸杆菌科和Bacteroidales_S24_7_group,相
对丰度分别为9%、8%、6%、4%、4%和4%。红鳍笛

鲷肠道中优势细菌为脱硫弧菌科、弧菌科和红杆菌

科,相对丰度分别为54%、10%和5%。珍珠龙胆石

斑鱼和红鳍笛鲷中优势细菌在科分类水平上完全不

一致。
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图5 基于科分类水平的珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道细菌群落组成和相对丰度

  Fig.5 Composition
 

and
 

relative
 

abundance
 

of
 

intestinal
 

bacterial
 

communities
 

in
 

Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceo-
latu

 

♀
 

and
 

Lutjanus
 

erythropterus
 

based
 

on
 

the
 

level
 

of
 

family
 

classification

3 讨论

3.1 珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道及其养殖水体

菌群多样性分析

  前人研究结果表明,水产养殖动物肠道菌群多样

性要低 于 其 养 殖 环 境,如 半 滑 舌 鳎(Cynoglossus
 

semilaevis)、大菱鲆(Scophthalmus
 

maximus)、拟
穴青蟹(Scylla

 

paramamosain)和克氏原螯虾(Pro-
cambarus

 

clarkii)肠道菌群多样性均比养殖水体或

底泥中低[9􀆼12]。但本研究出现不同的结果,从α多样

性指数可以看出,珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道菌

群丰度要高于其养殖水体中的细菌,且前者肠道菌群

多样性同样高于养殖水体。这可能是因为前人研究

的养殖环境都是在网箱或池塘等自然生境中[9􀆼12],本
研究是工厂化循环水养殖,水体要经过紫外杀菌处理

后才流回养殖池,相比自然环境,工厂化循环水养殖

环境中的细菌更少。另外,珍珠龙胆石斑鱼肠道中

Chao1指数和Shannon指数都比红鳍笛鲷高,同时

Simpson指数比红鳍笛鲷低,表明珍珠龙胆石斑鱼肠

道细菌丰度和细菌多样性均比红鳍笛鲷高,这种差异

可能与宿主的遗传因素有关。

3.2 珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道及其养殖水体

菌群相关性分析

  张琛等[13]发现海水网箱养殖的花鲈(Lateo-
labrax

 

japonicus)和日本黄姑鱼(Nibea
 

japonica)
之间肠道细菌的相似性高于花鲈或日本黄姑鱼肠道

细菌与其养殖网箱内海水细菌的相似性。同样地,近
岸网箱养殖大黄鱼(Larimichthys

 

crocea)和黑鲷

(Sparus
 

macrocephalus)之间肠道细菌的相似性高

于其与海水细菌的相似性[14]。本研究中珍珠龙胆石

斑鱼 和 红 鳍 笛 鲷 肠 道 菌 群 中 分 别 有 19.39% 和

25.68%的OTUs与其养殖水体一致,珍珠龙胆石斑

鱼肠道中有75.41%的 OTUs与红鳍笛鲷一致。同

时通过β多样性分析也显示,珍珠龙胆石斑鱼和红鳍

笛鲷肠道菌群的相似性要高于二者与其各自养殖水

体中细菌的相似性。因此,本研究表明在同一个养殖

环境下两种鱼肠道微生物之间的相似性要比其与养

殖水体中的细菌相似性高,工厂化循环水养殖水体对

鱼类肠道菌群的影响有限。有研究表明水体中的菌

群 会 直 接 影 响 养 殖 鱼 类 消 化 道 中 的 微 生 物 组

成[15,16],但随着新技术的发展,近年来越来越多的研

究表明养殖水体中的细菌和鱼类肠道菌群相关性不

大:池塘养殖半滑舌鳎的消化道菌群和池水中的细菌

明显不同,几乎没有相关性[9];健康大菱鲆幼鱼肠道

与养殖水体共有的OTU数目为0[17]。

3.3 珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道优势菌群分析

  鱼菜共生模式下养殖的不同食性鲤科鱼类肠道

微生物优势菌群的组成十分相似[18]。湖泊养殖食性

相同的草鱼(Ctenopharyngodon
 

idellus)和团头鲂

(Megalobrama
 

amblycephala)消化道微生物群落组

成不存在显著差异[19]。养殖池塘中不同种类鱼类肠

道细菌结构存在较大差异,认为食性对鱼类肠道细菌

群落的影响可能大于栖息水层[20]。同一室内饲养的

银鲫(Carassius
 

auratus
 

gibelio)和异育银鲫(Caras-
sius

 

auratus
 

gibelio
 

var.CASⅢ)肠道菌群结构相似,
但斑点叉尾鮰(Ictalurus

 

punctatus)与二者有较大差

异,认为该差异受鱼类基因型的影响更大[21]。本研

究进一步从优势菌群来比较珍珠龙胆石斑鱼和红鳍

笛鲷肠道菌群的差异。由结果可知,虽然珍珠龙胆石

斑鱼和红鳍笛鲷肠道优势菌群在门和纲的分类水平

上有部分一致,但在更小的分类阶元科水平上完全不

同,这可能与鱼饲料差异有关。珍珠龙胆石斑鱼饲料

中的粗蛋白质含量比红鳍笛鲷饲料中的粗蛋白质含

量高8%,粗脂肪含量高2%(表1),其肠道优势菌群
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中的厚壁菌门和拟杆菌门有利于肠道对营养物质的

转换和吸收[22]。红鳍笛鲷肠道中变形菌门为绝对优

势菌 群,变 形 菌 门 含 量 过 高 不 利 于 肠 道 微 生 态

平衡[23]。

  Zhang等[14]发现网箱养殖且投喂相同饲料的大

黄鱼和黑鲷肠道优势菌群无论是从门分类水平上还

是属分类水平上皆不同。有学者认为肠道微生物更

依赖于宿主的遗传背景和免疫反应[24],如不同生境

草鱼消化道主要微生物群落组成基本相同,不具有生

境特异性[19]。目前还未见有关红鳍笛鲷肠道菌群的

报道,但对珍珠龙胆石斑鱼肠道菌群有不少研究。朱

旭枫等[25]对珍珠龙胆石斑鱼肠道菌群的研究结果表

明,基础饲料组变形菌门含量达到99.13%以上。丛

林梅等[7]发现投喂商品饲料的珍珠龙胆石斑鱼幼鱼

肠道菌群以变形菌门(61.43%)、拟杆菌门(11.30%)
和厚壁菌门(13.61%)为主。麦浩彬等[22]发现投喂

不同水平饲料蛋白质的珍珠龙胆石斑鱼幼鱼肠道优

势菌群为变形菌门(27.72%-45.46%)、放线菌门

(20.50%-45.20%)、厚壁菌门(11.58%-29.55%)
和拟杆菌门(3.21%-13.56%)。本研究中珍珠龙胆

石斑鱼肠道优势菌群为厚壁菌门(32%)、变形菌门

(28%)、拟杆菌门(13%)。以上研究结果表明,珍珠

龙胆石斑鱼肠道优势细菌主要有变形菌门、厚壁菌门

和拟杆菌门,但不同研究中各门的相对丰度差异较

大。综上,影响鱼类肠道微生物组成和丰度的因子繁

多,包括物种、个体不同发育阶段、饲料、水环境因子、
水体微生物群落以及养殖模式等[26],有待更深入

研究。

4 结论

  工厂化循环水养殖的珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛

鲷肠道菌群丰度要高于其各自养殖水体中的细菌,珍
珠龙胆石斑鱼肠道菌群丰度和菌群多样性高于红鳍

笛鲷。珍珠龙胆石斑鱼和红鳍笛鲷肠道微生物之间

的相似性要高于其与各自养殖水体中的相似性。工

厂化循环水养殖的两种鱼类肠道中虽然大部分细菌

种类一致,但关键的优势菌群均不同,养殖水体细菌

对鱼类肠道菌群的影响有限。
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Abstract:The
 

composition
 

of
 

fish
 

intestinal
 

flora
 

is
 

closely
 

related
 

to
 

host
 

health,and
 

is
 

affected
 

by
 

many
 

fac-
tors.In

 

order
 

to
 

analyze
 

the
 

composition
 

of
 

intestinal
 

bacteria
 

between
 

pearl
 

gentian
 

grouper
 

(Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceolatu
 

♀)
 

and
 

crimson
 

snapper
 

(Lutjanus
 

erythropterus)
 

reared
 

in
 

an
 

Recirculat-
ing

 

Aquaculture
 

System
 

(RAS)
 

and
 

their
 

relationship
 

with
 

the
 

flora
 

in
 

the
 

culture
 

environment,the
 

bacterial
 

composition
 

and
 

diversity
 

of
 

microflora
 

in
 

intestine
 

and
 

cultured
 

water
 

were
 

analyzed
 

by
 

high􀆼throughput
 

se-
quencing.The

 

results
 

show
 

that
 

the
 

proportion
 

of
 

common
 

OTUs
 

between
 

the
 

intestinal
 

bacteria
 

of
 

pearl
 

gentian
 

grouper
 

and
 

crimson
 

snapper
 

with
 

their
 

cultured
 

water
 

is
 

19.39%
 

and
 

25.68%
 

respectively.As
 

high
 

as
 

75.41%
 

of
 

OTUs
 

in
 

pearl
 

gentian
 

grouper
 

are
 

consistent
 

with
 

those
 

in
 

crimson
 

snapper.The
 

similarity
 

in
 

bacterial
 

community
 

between
 

the
 

guts
 

of
 

two
 

fish
 

species
 

is
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

bacteria
 

in
 

aquaculture
 

water.
The

 

dominant
 

intestinal
 

flora
 

of
 

pearl
 

gentian
 

grouper
 

are
 

Firmicutes,Alphaproteobacteria
 

and
 

Bacteroidetes,
while

 

the
 

dominant
 

intestinal
 

flora
 

of
 

crimson
 

snapper
 

are
 

Deltaproteobacteria
  

and
 

Gammaproteobacteria.To
 

sum
 

up,the
 

gut
 

bacteria
 

of
 

pearl
 

gentian
 

grouper
 

and
 

redfin
 

snapper
 

are
 

independent
 

of
 

their
 

cultured
 

seawa-
ter

 

bacterial
 

communities.The
 

gut
 

bacteria
 

of
 

two
 

fish
 

species
 

cultured
 

in
 

the
 

same
 

industrial
 

recirculating
 

water
 

system
 

are
 

mostly
 

the
 

same,but
 

the
 

key
 

dominant
 

bacteria
 

are
 

different.
Key

 

words:recirculating
 

aquaculture
 

system;Epinephelus
 

fuscoguttatus
 

♂ ×E.lanceolatu
 

♀;Lutjanus
 

erythropterus;bacterial
 

community;high􀆼throughput
 

sequencing
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