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摘   要：【目的】红杆菌科 (Rhodobacteraceae)细菌为凡纳滨对虾肠道微生物的优势类群，在

健康对虾肠道中具有较高的相对丰度，是指示对虾健康的关键类群，探究对虾肠道红杆菌科

细菌定向富集和分离方法，可为对虾养殖益生菌菌剂的研发提供基础。【方法】利用 16S rRNA

基因高通量测序技术研究不同碳源添加对凡纳滨对虾肠道中红杆菌科细菌的富集作用，筛选

对红杆菌科细菌有显著富集作用的碳源；利用纯培养技术从红杆菌科细菌富集的样品中定向

分离红杆菌科细菌，并对其进行鉴定和遗传多样性分析。【结果】添加短链脂肪酸(乙酸、丙

酸、丁酸、戊酸)和碳酸氢钠对红杆菌科细菌有显著富集作用，主要富集到 Cribrihabitans、

Tritonibacter、Rhodovulum、Ruegeria、Sagittula 和 Thalassobius 属相关菌株；对红杆菌科细

菌相对丰度最高的样品进行稀释涂布培养，共分离纯化出 303 株细菌，分属于 2 门 12 科，

其中红杆菌科细菌为主导类群共 119 株，主要包括 Tritonibacter (90 株)、Phaeobacter (25 株)、

Sulfitobacter (1 株)、Ruegeria (1 株)、Roseovarius (1 株)和 Aliiroseovarius (1 株)等 6 个属；分
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离的各属红杆菌科细菌占总分离菌株比例与高通量测序结果中红杆菌科各属细菌占比相似。

【结论】本研究基于高通量测序技术探究了添加不同碳源连续传代培养对红杆菌科细菌富集

的影响，筛选出了 5 种富集红杆菌科细菌的碳源，并定向分离获得 119 株红杆菌科细菌，构

建了一种有效定向富集分离红杆菌科细菌的方法。  

关键词：凡纳滨对虾；红杆菌科；碳源；16S rRNA 基因高通量测序；定向分离  
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Abstract: [Objective] Rhodobacteraceae, the dominant group of gut microbiota in Litopenaeus 

vannamei, usually has higher relative abundance in the gut of healthy shrimps, and some members of 

this family have been identified as the indicators for shrimp health. Therefore, clarifying the method for 

the directional enrichment and isolation of Rhodobacteraceae from shrimp gut can provide a basis for 

the development of probiotics for shrimp farming. [Methods] The 16S rRNA gene high-throughput 

sequencing was applied in the screening of the suitable carbon sources for the enrichment of 

Rhodobacteraceae. Then, the bacteria were directionally isolated from the enriched samples via the 

pure culture method. Finally, the taxonomic status and genetic diversity of the isolates were determined. 

[Results] The addition of short-chain fatty acids (acetic acid, propionic acid, butyric acid, and valeric 

acid) and sodium bicarbonate facilitated the enrichment of Rhodobacteraceae, which mainly included 

Cribrihabitans, Tritonibacter, Rhodovulum, Ruegeria, Sagittula, and Thalassobius. A total of      

303 bacterial strains belonging to 12 families of 2 phyla were isolated from the samples with high 

relative abundance of Rhodobacteraceae, and 119 out of the 303 strains were identified as members of 

Rhodobacteraceae, including 90 strains of Tritonibacter, 25 strains of Phaeobacter, 1 strain of 

Sulfitobacter, 1 strain of Ruegeria, 1 strain of Roseovarius, and 1 strain of Aliiroseovarius. In addition, 

all the isolates of Rhodobacteraceae had the relative abundance similar to the results of 

high-throughput sequencing. [Conclusion] We explored the effect of different carbon sources on the 

enrichment and directional isolation of Rhodobacteraceae by using high-throughput sequencing and 

screened out five carbon sources for isolating 119 strains of Rhodobacteraceae. 

Keywords: Litopenaeus vannamei; Rhodobacteraceae; carbon source; 16S rRNA gene high-throughput 
sequencing; directional isolation 
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红杆菌科(Rhodobacteraceae)隶属于红细菌

目(Rhodobacterales)[1]，是 α-变形菌纲细菌的主要

成员之一，广泛存在于自然环境中[2]。自 2017 年

来，已发现超过 100 个属，300 个种，是目前“人

口最多”的科之一 [3]。红杆菌科细菌多存在于

水生环境中，其中许多物种需要钠离子或者

复配盐才能够生长，且在表型、代谢和生态

上呈现多样性，主要包括光能自养和化能自

养的光合细菌、好氧和兼性厌氧的化能异养

菌以及兼性甲基营养菌等[4]。其可以利用多种

有机物为碳源进行异养代谢反应，起到降低

水体中化学需氧量(COD)的作用[5]。 

红杆菌科细菌是水产养殖动物肠道的核

心定殖菌群，被认为是新型的抗逆防病的益生

菌资源，但是目前对对虾养殖系统红杆菌科细

菌的定向富集分离方法还缺乏研究。研究发

现，养殖水体中添加碳源对红杆菌科细菌具有

富集作用，王思鹏 [6]和 Guo 等 [7]在凡纳滨对虾

养殖系统中添加碳源发现提高养殖环境中的

碳氮比(C/N)对 Phaeobacter 属、Ruegeria 属、

Paracoccus 属、Amaricoccus 属等红杆菌科细

菌 有显著富集作用。其中， Ruegeria 属和

Amaricoccus 属为碳源添加后对虾肠道细菌群

落的关键差异类群，与对虾成活率呈显著正相

关。张哲等[8]在凡纳滨对虾(Litopenaeus vanname)

育苗期水体中添加 3 种不同碳源(葡萄糖、淀粉

和蔗糖)，比较 3 种碳源诱导的生物絮团的特征

发现，Ruegeria 属在 3 种生物絮团中为优势菌

属，且在葡萄糖组中占比较淀粉组高。体外富

集实验结果也表明通过添加碳源提高培养基中

C/N 可以定向富集红杆菌科细菌。例如，Allers

等[9]通过在海水中额外添加有机碳和无机磷并

研究海水中的微生物演替发现红杆菌科细菌相

对丰度随时间增加而增加。此外，在实验的后

半部分，红杆菌科细菌占总细菌的绝大多数且

红细菌科之间的系统发育性和形态多样性很

高。Gómez-Consarnau 等[10]从 3 个地区采取海水

设置了 9 次实验发现玫瑰杆菌属(Roseobacter) 

S1-U1 和 S1-U5 可被所有碳源富集，乙醇酸对

红杆菌科的 S1-U2 富集显著，葡萄糖对红杆菌

属(Rhodobacter) B3-U1 有显著富集作用。因此，

筛选对红杆菌科细菌具有显著富集作用的碳

源，可为从对虾肠道中定向分离具有潜在益生

作用的红杆菌科细菌提供理论基础。 

基于此，本实验首先通过高通量测序技术

筛选出显著富集红杆菌科细菌的碳源，然后利

用纯培养技术从红杆菌科细菌富集的样品中定

向分离红杆菌科细菌，以期为对虾养殖系统中

红杆菌科细菌的定向调控和红杆菌科益生菌的

开发提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  培养基 
参考文献[11–14]以及课题组前期的实验结

果，设置 10 个不同碳源组和一个空白对照。富

集培养基分别为海水培养基和 10 个添加不同

碳源，以尿素(CH4N2O)作为氮源，磷酸氢二钾

(K2HPO4)作为磷源的海水培养基。每个锥形瓶

中添加 200 mL 用 100 μm 晒绢过滤大分子颗粒

物后的海水并调节 pH 至 7.0，1.0103 Pa 高温

高压灭菌 15 min 后使用。各碳源及添加物质的

质量如表 1 所示。 

分离纯化培养基分别为：(1) 添加乙酸、

丙酸、丁酸、戊酸和碳酸氢钠的海水固体培养

基(配置方法同上)；(2) 2216E 液体培养基[15]；

(3) 1/2 2216E 琼脂培养基，以上培养基均于

121 °C 高温高压灭菌 15 min 后使用。 

1.2  对虾肠道样品采集与处理 

从浙江省宁波市鄞州区咸祥海微有限公司

高位池中采集 15 只大小一致的凡纳滨对虾成 



 

 

 

1808 Gao Fan et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2022, 62(5) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

 

表 1  制备 200 mL 培养基添加碳源质量表 
Table 1  Carbon mass for preparation of 200 mL medium 

Groups Carbon source Nitrogen source (CH4N2O)/g Phosphate sources (K2HPO4)/g 

Dimethylmercaptopropionic acid (DMSP) 1.707 g 0.128 0.030 

Sodium bicarbonate (NaHCO3) 0.840 g 0.026 0.007 

Haematococcus pluvialis 0.400 g – – 

Sodium pyruvate 1.100 g 0.078 0.020 

Succinic acid 1.180 g 0.103 0.027 

Acetic acid (liquid) 0.571 mL 0.050 0.013  

Propionic acid (liquid) 0.740 mL 0.078  0.020 

Butyric acid (liquid) 0.914 mL 0.103  0.027 

Valeric acid (liquid) 1.080 mL 0.128  0.033 

Linolenic acid (liquid) 3.073 mL 0.463 0.121 
–: not detected.  

 
虾样品，于无菌环境下用灭菌牙签从对虾第二、

三体节处挑取虾肠道，5 只虾肠道作为一个样

品，共 3 个重复。将肠道样品预研磨处理后，

置于含有 50 mL 磷酸缓冲液(PBS，pH 7.0，    

10 mmol/L)的 EP 管中，作为肠道混合液备用。 

1.3  红杆菌科细菌的富集与分离 
设置 10 个不同碳源组，1 个空白对照组，

碳源添加量为 50 mmol/L (墨角藻为 0.2%)，调

节 C/N/P=100:10:1，pH 7.0。在无菌条件下分别

向每个培养基中添加 2%肠道混合液，每组    

3 个平行，混匀后获得初始接种物，置于 30 °C

下静置培养 48 h 后晃动锥形瓶使每瓶培养物均

质化，取 2%混匀后菌液添加至对应的新培养基

中进行传代培养[16]，共计转接 4 次，每次培养

条件同初始接种物，得到 5 批传代培养菌液。

分别取 700 μL 肠道混合液及每次传代培养后菌

液与 300 μL 80%甘油混合于–80 °C 保存，剩余

菌液用 0.22 μm 聚碳酸酯膜过滤后放置于

–80 °C 保存，用于高通量测序分析。 

选取对红杆菌科细菌有显著富集作用的碳

源处理组，对其进行红杆菌分离培养。用 PBS

缓冲液分别对样品进行梯度稀释，设置 10–1、

10–2、10–3、10–4、10–5、10–6 共 6 个梯度，分别

涂布于相应碳源固体培养基和 1/2 2216E 固体

培养基上，每组共 3 个重复，于 30 °C 下静置

培养 2–7 d，期间挑取形态、颜色、大小有差异

的菌落接种于 2216E 液体培养基中，置于摇床

中 30 °C 下扩大培养至菌液浑浊后再次进行分

离纯化，得到纯培养菌株。 

1.4  高通量测序数据分析 
微生物样品用 QIAamp® DNA Stool Mini 

Kit (Qiagen，GmbH，Hilden，Germany)试剂盒

提取 DNA[17]，具体操作参照试剂盒说明书。

使用引物 338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGC 

AG-3′)和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCT 

AAT-3′)对细菌 16S rRNA 基因中的 V3–V4 可变

区进行体外扩增；PCR 扩增条件为 95 °C 3 min；

95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s，27 个循环；

72 °C 10 min。将 PCR 产物送至上海美吉生物

医药科技有限公司完成高通量测序。采用

QIIME v2.0 平台中的 DADA2 对测序后的数据

进行序列拼接、去嵌合体、去噪及质控等处理，

将相似性大于 99%的序列归为扩增子测序变体

(ASV)，得到包含细菌特征及特征丰度的表格和

细菌代表性序列文件[18]。针对 SILVA 132 数据

库训练引物特异性细菌分类器，再将得到的代

表性序列与分类器进行比对，从而获得具体细

菌分类信息。使用 R 语言“vegan”函数计算各样
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品中细菌群落的 α-多样性指数；利用“UPGMA”

函数对不同组别的细菌群落基于 Bray-Crutis 距

离进行聚类分析，同样基于 Bray-Crutis 距离的

非度量多维尺度法(NMDS)分析不同碳源培养

后细菌群落结构间的变化；分析富集培养后细

菌群落在科水平 (至少在一个组别中相对丰

度>10%)的群落组成及演替特征。使用 SPSS 

25.0 软件对原始样品和培养后样品进行组间的

独立样本 t 检验分析(independent-samples t-test)

和单因素方差分析(one way ANOVA)。 

1.5  基于 16S rRNA 基因的菌株系统学鉴定 

将纯培养菌株扩大培养后采取强碱裂解法

提取 DNA：即每个试管中取 12 µL 菌液至 96 孔

板中并做好标记，分别添加 20 µL 缓冲液Ⅰ  

(25 mmol/L NaOH，0.2 mmol/L EDTA，pH 12.0)，

95 °C 水浴 30 min，快速冷却后再加入 20 µL 缓

冲液  (40 mⅡ mol/L Tris-HCl，pH 7.5)。剩余菌

液与 80%甘油混合(菌液:甘油=3:7)，置于保种

管中，于–80 °C 保存。使用细菌 16S rRNA

基因通用引物 27F (5′-AGAGTTTGATCMTGG 

CTCAG-3′)和 1492R (5′-AAGGAGGTGATCCA 

GCC-3′)对 DNA 片段进行体外扩增。PCR 扩增

体系为上下游引物(10 mmol/L)各 0.5 µL，2×Mix 

12.5 μL，DNA 模板 2 μL，ddH2O 9.5 μL，共 25 μL。

反应条件为 94 °C 5 min；94 °C 30 s，53 °C 30 s，

72 °C 45 s，35 个循环；72 °C 10 min。使用 1.0% 

(W/V)的琼脂糖凝胶检测 PCR 产物，电泳条件为

电压 120 V，电流 380 mA，时间 15 min，置于凝

胶成像系统中观察结果，将有清晰条带的样品送

至生工生物工程(上海)股份有限公司进行测序。

采用 DNA Star 7.1 软件对双端序列进行拼接，将

得到的拼接序列提交至 EZbioCloud (https://www. 

ezbiocloud.net/identify)进行同源序列比对，对其

进行初步鉴定。下载与其序列相似度最高的模

式细菌，用 MEGA 7.0 软件构建系统发育树。 

2  结果与分析 

2.1  不同碳源富集培养对样品细菌多样性

的影响 
不同碳源条件下连续传代富集培养后 α-多

样性分析结果显示，第 3 次传代培养后，雨生

红球藻组和琥珀酸组的物种丰度显著升高，丁

酸组、亚麻酸组、丙酸组和丙酮酸钠组物种丰

度显著降低(图 1)；第 5 次传代培养后，丁酸组、

DMSP 组和亚麻酸组物种多样性显著下降，雨

生红球藻组物种丰度依旧显著升高。除雨生红

球藻组和琥珀酸组外，其余实验组物种多样性

基本都呈显著下降态势(图 1)。 

对第 3 次和第 5 次传代培养结果进行非度

量多维尺度分析(NMDS)发现，第 3 次和第 5 次

传代培养原始样品组和其他组距离都较远，这

表明了富集培养后细菌群落结构组成与原始样

品差异较大；亚油酸组、雨生红球藻组和碳酸

氢钠组较其他处理组距离也较远，说明它们之

间群落结构也存在较大差异；此外，分析结果

显示第 3 次传代培养后，乙酸、丙酸、丁酸、

戊酸、琥珀酸和 DMSP 组聚类交杂在一起并未

明显区分，但第 5 次传代培养后有明显聚类区

分，尤其是 DMSP 组与其他组距离极远，说明

随着富集传代培养，不同碳源处理下细菌群落

构建会产生差异(图 2)。对第 5 次富集传代培养

结果继续进行非加权组平均法 UPGMA 法构建

树状结构后进行可视化分析发现，不同碳源处

理组的 3 个平行样品几乎都聚类在一起，说明

细菌群落结构组间差异大于组内；此外，乙酸、

丙酸、丁酸、戊酸、琥珀酸处理组聚类到一大

枝，说明以短链脂肪酸为碳源进行培养时，细

菌群落组成较为相似；DMSP 和亚麻酸自成一

枝，说明这两组细菌群落结构与其他组差异较

大(图 3)。 
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图 1  富集培养后细菌群落 α-多样性指数 
Figure 1  The bacterial α-diversity index of bacterial community after enrichment culture. A: bacterial 
community richness index after enrichment culture; B: bacterial community shannon index after enrichment 
culture. Origin, acetic, butyrate, CK, DMSP, Haematococcus pluvialis, linolenic, NaHCO3, pentanoate, 
propionic, pyruvate and succinic represent the original sample, acetic acid group, butyric acid group, control 
group, DMSP group, Haematococcus pluvialis group, linolenic acid group, sodium bicarbonate group, 
valerate group, propionic acid group, sodium pyruvate group and succinate group respectively (the same 
below); significant differences are obtained by one-way analysis of variance (one way ANOVA) between 
different passages of the same carbon source, *: significant difference (P<0.05), **: significant difference 
(P<0.01). 
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图 2  基于 Bray-Curtis 距离的不同富集代次细菌群落结构非度量多维尺度分析(NMDS)  
Figure 2  Non-metric multidimensional scaling (NMDS) plots of bacteria community structure of different 
inoculums based on Bray-Curtis distance. A: bacterial community structure after inoculum 3; B: bacterial 
community structure after inoculum 5. 

 

 
 
图 3  第 5 次富集传代培养细菌群落的层级聚类分析 
Figure 3  The hierarchical cluster analysis of bacterial community in inoculum 5. The length of a branch 
represents the distance between different trees. 
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2.2  富集传代培养次数对微生物的群落组

成的影响 
对不同碳源处理下不同传代次数结果进行

群落组成分析发现，科水平上，其优势细菌类

群主要为弧菌科(Vibrionaceae)、红杆菌科和假

单胞菌科(Pseudomonadaceae)等，但不同碳源传

代培养物中对红杆菌科和弧菌科细菌丰度存在

显著差异(图 4)。 

弧菌科细菌于初始样品中丰度极高，但随

着传代培养次数的增加，其在各个样品中的相

对丰度皆极显著降低。第 1 次传代培养后，各

个培养组中弧菌科细菌相对丰度显著下降，其

余细菌如红杆菌科细菌相对丰度有所增加但不

显著；第 3 次传代培养后，弧菌科细菌的相对

丰度依旧呈显著下降趋势，而红杆菌科细菌相

对丰度呈上升趋势，在乙酸组、丙酸组、对照

组和丁酸组等短链脂肪酸处理组和碳酸氢钠组

中，弧菌科细菌丰度显著降低，而乙酸组、丙

酸组、戊酸组和丁酸组等短链脂肪酸处理组和

碳酸氢钠组中，红杆菌科细菌丰度显著上升；

第五次传代培养后，乙酸组和丁酸组中，弧菌

科细菌相对丰度依旧显著下降且丙酸组、丁酸

组和戊酸组的红杆菌科细菌相对丰度依旧显著

上升(图 4)。上述结果表明在培养基中添加丙

酸、丁酸或戊酸对红杆菌科细菌可能有显著的

富集作用。 

对筛选出的红杆菌 16S rRNA 基因序列构

建系统发育关系发现，实验分离中富集到的相

对丰度较高的红杆菌主要聚为 5 个大枝(图 5)。

除 ASV2927 (Thalassobius sp.)只在碳酸氢钠组

被富集到外，大多数红杆菌科细菌可以在不止

一种碳源上生长；乙酸、丙酸、丁酸和戊酸处

理组富集到的红杆菌科种类相似，对照组中出

现的红杆菌科种类最多，可能是由于没有特定

碳源为特定的细菌提供生长环境，使得各种细

菌能够自由生长竞争。 

2.3  分离菌株的系统学组成分析 
对第 3 次传代培养后的丙酸、丁酸和戊

酸处理组及第 5 次传代培养后的乙酸、碳酸

氢钠处理组进行分离纯化，共分离出 303 株

细菌，这些细菌除芽孢杆菌科 (Bacillaceae) 

(13 株 )为厚壁菌门 (Firmicutes)外，其余细菌  
 

 
 

图 4  富集培养后细菌群落优势科组成图 
Figure 4  Composition of dominant families of bacterial community after enrichment culture (relative 
abundance>10% in at least one sample). 
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图 5  基于 neighbor-joining 法构建的富集后的优势红杆菌科细菌系统发育树 
Figure 5  Phylogenetic tree of dominant Rhodobacteraceae based on neighbor-joining method. The 
unmarked ones in the figure indicate that they can be enriched in six carbon sources. 
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皆来自于变形菌门 (Proteobacteria)的 α-变

形菌纲 (Alphaproteobacteria)和 γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria) ，分别属于红杆菌科 

(119 株 )、弧菌科 (80 株 )、假交替单胞菌科

(Pseudoalteromonadaceae) (21 株)、交替单胞菌

科 (Alteromonadaceae) (19 株 ) 、 海 旋 菌 科

(Thalassospiraceae) (18 株)、假单胞菌科(13 株)、

海洋螺菌科(Oceanospirillaceae) (10 株)、盐

单胞菌科(Halomonadaceae) (5 株)、莫拉菌科

(Moraxellaceae) (2 株)、Colwelliaceae (2 株)和

海杆菌科(Marinobacteraceae) (1 株) (图 6)。其

中第 5 次富集传代培养后的碳酸氢钠处理组

分离到了最多数量红杆菌科细菌，而弧菌大部

分都分离于第 3 次富集传代培养后的戊酸组

(图 7)。 

分离到的 119 株红杆菌科细菌分属于 6 属

7 种(2 个亚种)。属水平上，Tritonibacter 为主

导类群(90 株)，其次为 Phaeobacter (25 株)，分

别占所有分离出红杆菌科细菌的 76.58%和

12.72%，其余种类红杆菌科细菌都只分离出   

1 株(图 8)。其中，在 5 种培养基中都能分离到

Tritonibacter 属细菌，而 Ruegeria 属细菌仅能 

 

 
 

图 6  分离鉴定的细菌在科水平上的分布 
Figure 6  Distribution of the isolated bacteria at the level of family. 

 

 
 

图 7  各碳源组分离菌株数量统计 
Figure 7  Statistics of the number of strains isolated from each carbon source group. 
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图 8  高通量测序结果和分离结果中不同属红杆

菌科细菌所占比例 
Figure 8  The proportion of different genera of 
Rhodobacteraceae in the results of high-throughput 
sequencing and isolation. Purple represents the 
high-throughput sequencing results after enrichment 
culture, and blue represents the identification results 
after isolation and purification. 
 
在乙酸组分离到，且其他属细菌都仅能从碳酸

氢钠组中被分离到，这表明碳酸氢钠处理可能

有利于多种红杆菌科细菌共同生长，前期高通

量测序结果也显示富集培养后碳酸氢钠组物种

多样性显著增加(表 2)。 

2.4  红杆菌科细菌潜在的新种资源 
一般认为分离到的可培养菌株与已知菌株

的 16S rRNA基因序列对比相似度低于 98.65%，

认为其为潜在新种 [19]。统计发现，分离到的  

119 株红杆菌科细菌中有 73 株为潜在新种，

其中 Aliiroseovarius、Roseovarius 属各 1 株，

Phaeobacter 属 12 株，其余均为 Tritonibacter

属(表 3)，表明对虾肠道细菌经碳源富集培养后

有助于分离出红杆菌科细菌新种。 

3  讨论 

3.1  不同碳源富集培养显著改变了细菌群

落的结构与组成 
微生物群落组装理论通常能够帮助判定观

察到的微生物群落组成特征是否是特异性因素

决定的结果[20]。研究表明，即使简单的环境中

也包含多种微生物群落，且营养成分的改变可以

在不同分类深度预测群落结构的变化[21–24]。不同

环境中的主要细菌类群对不同碳源偏好不同，如

林淼等[16]向秸稻发酵液中添加乙醇，连续传代

培养后显著提高了双歧杆菌属(Bifidobacterium)、

产琥珀酸菌属(Succiniclasticum)、脱硫弧菌属

(Desulfovibrio)等细菌的相对丰度。本研究通过

添加不同碳源对凡纳滨对虾肠道微生物进行培

养，经连续传代培养后，结合高通量测序结果

筛选对红杆菌科细菌有富集效果的碳源。 

实验结果表明，在不同碳源连续传代培养

下，各组微生物群落结构发生了显著变化。其

中，添加乙酸、丙酸、丁酸、戊酸和碳酸氢钠组

对红杆菌科细菌有显著富集作用，而添加 DMSP

组主要对根瘤菌有富集作用，亚麻酸对假单胞

菌科细菌有显著富集作用，表明乙酸、丙酸等 

 
表 2  属水平上不同培养基中红杆菌科细菌分离情况 
Table 2  Isolation of Rhodobacteraceae in different media at genus level 

Genus NaHCO3 Acetic Propionic Butyrate Pentanoate Sum 

Tritonibacter 12 17 31 18 12 90 

Phaeobacter 25 – – – – 25 

Sulfitobacter 1 – – – – 1 

Ruegeria – 1 – – – 1 

Roseovarius 1 – – – – 1 

Aliiroseovarius 1 – – – – 1 

–: not detected. 
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表 3  红杆菌科细菌潜在新种 
Table 3  Potential new species of Rhodobacteraceae 

Potential new 

species 
Type strains 

Corresponding to the 

number of isolates 

16S rRNA gene similarity 

with model strain/% 

Aliiroseovarius sp. Aliiroseovarius crassostreae CV919-312T 1 98.20 

Roseovarius sp. Roseovarius nubinhibens ISMT 1 98.24 

Phaeobacter sp. Phaeobacter gallaeciensis DSM 26640T 1 97.29 

Phaeobacter sp. Phaeobacter italicus CECT 7645T 11 98.16–98.60 

Tritonibacter sp. Tritonibacter mobilis subsp. mobilis DSM 23403T 44 97.72–98.61 

Tritonibacter sp. Tritonibacter mobilis subsp. pelagius NBRC 102038T 15 97.50–98.53 

 
短链脂肪酸对红杆菌科细菌的生长有利。Zhang

等[25]和郑耀通等[26]的研究也表明，短链脂肪酸

的添加有助于红杆菌科细菌的生长，并可以提

升其产氢能力。此外，实验结果显示，虽然乙

酸、丙酸、丁酸、戊酸、碳酸氢钠处理组和对

照组都对红杆菌科细菌有富集效果，但从第 3 次

传代培养后乙酸和丁酸组红杆菌科细菌相对丰

度基本保持稳定，而丙酸、丁酸和戊酸组的红

杆菌科细菌相对丰度在第 5 次传代培养后显著

降低，表明可能还需更多传代次数才能使细菌

群落结构完全趋于稳定，以及可能不同碳源的

添加会对群落构建趋于稳定的时间产生影响，

这些需要后续实验加以验证。 

3.2  碳源富集培养可提高红杆菌科细菌的

分离比例 
不同条件培养基中获得的微生物种类差异

极大，创建出目标菌株更为喜好的生长环境将

对其分离筛选有至关重要的作用[27]。本研究发

现，不同碳源处理下分离到的红杆菌科细菌差

异较大，Tritonibacter 属细菌可以从每个碳源处

理组中分离出，而 Ruegeria 属仅能在乙酸处理

组中被分离到，其他 6 个属都仅从碳酸氢钠

处理组中被分离到。这表明部分红杆菌科细

菌可以适应于各种碳源条件下生长，但部分

红杆菌科细菌仅能利用某种特定碳源，与

Gómez-Consarnau 等[10]的实验结论相符。此外，

在碳酸氢钠处理组分离了最多种类红杆菌科细

菌，表明以碳酸氢钠为碳源可以使更多红杆菌

科细菌“和谐共处”。 

进一步分析发现，乙酸等短链脂肪酸组间

优势红杆菌科细菌种类几乎没有差异，而丁酸

组、碳酸氢钠组和对照组之间优势红杆菌科细

菌种类差异很大，表明不同红杆菌科细菌对碳

源的选择可能更偏好于某类相同物质。  

3.3  红杆菌科细菌分离株在属水平的分布

与高通量测序结果相似 
对不同碳源条件下连续传代富集培养后的

菌液进行高通量测序后发现，在乙酸、丙酸、

丁酸和戊酸组中，红杆菌 ASV1742 皆被大量富

集，碳酸氢钠组中则主要富集到了红杆菌

ASV8163。分离纯培养后测序对比发现，上述

两种红杆菌科细菌皆被分离出，分别对应

Tritonibacter sp.和 Phaeobacter sp.，且后者也仅

在碳酸氢钠处理组中被分离出，说明富集培养

对于红杆菌科细菌的分离有积极影响。 

在属水平上对分离到的红杆菌科细菌进行

分析发现，不同属红杆菌科细菌占总分离红杆

菌科细菌的比例与高通量测序结果中相应属占

总红杆菌科细菌的比例近乎一致，并且有大量

潜在红杆菌科潜在新种被分离出来，这也进一
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步说明了通过富集培养可以更好地分离目标菌

株。因而可以推测在后续菌株分离纯培养实验

中可以采取先添加特定生长因子富集到目标细

菌再进行分离的方式，从而减少实验中的不确

定性。类似的，杨隽娴[28]也通过在红树植物内

生菌分离培养实验中添加过氧化氢和丙酮酸钠

等物质，显著增加分离到的目标真菌数量。 

本研究结合高通量测序技术和细菌的分离

培养，采用先富集再分离的方法来定向分离红

杆菌科细菌。筛选出 5 种对红杆菌科细菌有富

集作用的碳源，为定向调控凡纳滨对虾肠道微

生物群落构建提供指导。此外，需传代多少次

后可使细菌群落构建趋于稳定尚未可知，以及

不同碳源的添加是否会对群落构建趋于稳定的

时间产生影响，这些还需要后续重复添加对红

杆菌科细菌有富集作用的碳源进行连续传代培

养的实验，并增加传代次数实验加以验证。 
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