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背景

目前，已有研究多数关注草鱼肠道微生物群落，而对于皮

肤、鳃黏膜、口腔黏膜等黏膜组织微生物群落的了解较少。作

为鱼类重要的免疫防线，黏膜组织在先天性及适应性免疫中发

挥重要作用，其中的微生物群落与草鱼的抗感染免疫也有密切

关系，因此分析不同黏膜组织的微生物群落将为草鱼的宿主-微

生物互作与微生态研究提供重要的参考数据。本文首次采用全

长16S rRNA测序对一龄草鱼的肠道内容物（IC）、皮肤粘液

（SM）、口腔黏膜（OM）、鳃黏膜（GM）及水泥饲养池壁

（SW）的微生物群落进行了分析比较，发现草鱼黏膜微生物群

落具有组织特异性。

经鉴定共获得正常草鱼中的291种微生物，分别隶属于20门、38纲、130科、219属。变形菌、拟杆菌和蓝藻为草鱼生

态位中的优势微生物，其中变形杆菌和拟杆菌为SM、GM和OM中主导，而变形杆菌、浮游菌和蓝藻为IC和SW组优势物种。

IC的微生物群落表现出较高的α多样性。 SM、GM和OM的微生物构成较为相似，但与IC和SW存在显著差异。

通过Venn与LDA分析得出不同黏膜组织共有、独有的微生物，以及具有指示性的微生物类群。
微生物基因功能预测（STAMP）也反映了草鱼不同黏膜组织生态位间差异。IC与SM、GM和OM存在显著差异。
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