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稻虾共作对稻田水体微生物多样性和群落结构的影响
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摘要　为探究稻虾共作对稻田水体微生物多样性和群落结构的影响,基于１６SrDNA 扩增子高通量测序,

结合生物信息分析,比较稻虾共作模式(RC)和水稻单作模式(RM)中水体微生物的多样性和群落结构.结果显

示,RC中水体微生物的多样性极显著高于 RM.水体微生物的群落结构在２种模式中差异显著,且水体理化性

质,如总氮、亚硝酸盐氮等的含量与２种模式中水体微生物群落结构的差异显著关联.相比于 RM,RC水体中

放线菌门(Actinobacteria)和蓝细菌门(Cyanobacteria)的相对丰度更高,而变形菌门(Proteobacteria)和拟杆菌门

(Bacteroidetes)的相对丰度更低.放线菌目(Actinomycetales)、根瘤菌目(Rhizobiales)、聚球藻目(SynechococＧ

cales)等为 RC主要的水体微生物标志物,而黄杆菌目(Flavobacteriales)、βＧ变形菌目(Betaproteobacteriales)、红

环菌目(Rhodocyclales)等则为CM 主要的水体微生物标志物.在稻田水体微生物群落中鉴定出６个基石种,主

要属于伯克氏菌科(Burkholderiaceae)、腐螺旋菌科(Saprospiraceae)和多囊菌科(Polyangiaceae)等.通过功能预

测及其相对丰度比较,发现 RC中水体微生物的代谢通路的相对丰度高于 RM,尤其是能量代谢通路的相对丰度

极显著地高于 RM.以上研究表明,相比于水稻单作,稻虾共作显著提高了稻田水体微生物的多样性,塑造了组

成更健康、功能更强大的水体微生物群落,提高了稻田生态系统的物质循环能力和能量利用效率,有利于稻田水

体净化,并维持稻田生态系统稳定.
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　　微生物广泛存在于水体、土壤、空气等环境中,
其数量庞大、种类繁多,是农业生态系统的重要生物

组成部分[１].作为分解者,微生物可以通过代谢作

用分解化肥、农药、残饵、排泄物等物质,也可以通过

矿化作用将有机化合物直接分解为无机产物[２Ｇ３],驱
动固氮、硝化、反硝化等多种物质循环进程[４Ｇ５],在促

进能量流动、维持环境稳态中起关键作用[６].例如,
硝化细菌可以消除氨和亚硝酸盐,减少水体毒性[７];
芽孢杆菌(Bacillus)可以将有机碳转化为CO２或黏

液,改善水体质量[８].除此之外,微生物还可以合成

菌体蛋白,产生细菌素、有机酸等多种代谢物质,影
响动植物的生长性能和健康状态[９Ｇ１０].Chiu等[１１]

和 Gómez等[１２]发现乳酸杆菌(Lactobacillus)不仅

可以促进凡纳滨对虾(Litopenaeusvannamei)的免

疫反应,提高存活率,还可以增加消化酶活性,优化

生长表现.但当生态系统失衡时,环境中的条件致

病菌 可 能 会 造 成 动 植 物 的 疾 病,危 害 其 健 康 生

长[１３Ｇ１４].因此,微生物在很大程度上决定了农业生

态系统的生产能力和生态效益,探究农业生态系统

中微生物的多样性和群落结构对农业产业健康发展

具有重要意义[１５].已有研究表明,微生物对环境变

化响应迅速,不同的农业耕作模式和田间管理技术均

是影响微生物多样性和群落结构的重要因子[１６Ｇ１７].
稻虾共作是在稻田中养殖克氏原螯虾(ProＧ

cambarusclarkii),通过水稻和克氏原螯虾互利共

生形成的生态农业模式[１８].该模式充分利用了稻

田的水土和生物等资源,同时生产了碳水化合物和

蛋白质,极大地提高了稻田生产能力,解决了资源约
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束和农民增收难度大的难题[１９].相比于水稻单作,
稻虾 共 作 能 够 提 高 氮 肥 利 用 效 率,增 加 水 稻 产

量[２０].Si等[２１]研究表明,稻虾共作改善了稻田土

壤结构,提高了稻田土壤微生物的多样性和相对丰

度.许元钊[２２]通过对比稻虾共作模式和水稻单作

模式的水体环境,发现稻虾共作增加了稻田水体营

养盐的含量.然而,关于稻虾共作对稻田水体微生

物多样性和群落结构方面的研究较少.水体微生物

不仅直接作用于稻田有机质和系统养分转化,影响

水体质量[２３],还关系到水稻和克氏原螯虾等农产品

的安全生产.因此,本研究基于１６SrDNA扩增子高

通量测序技术,比较分析了稻虾共作模式和水稻单

作模式中水体微生物的多样性和群落结构,旨在从

微生物的角度揭示稻虾共作对生态环境的影响,补
充稻虾共作理论基础,为稻虾共作模式的生态研究

和进一步发展提供科学依据,同时也为开发农业微

生物资源、提高稻田生态系统的资源利用率提供数

据支撑.

1　材料与方法

1.1　试验地点

试验地点为华中农业大学双水双绿科研基地,
该基地建于２０１７年,位于湖北省监利市新沟镇横台

村(１１２°９２′E,３０°０７′N).监利市地处江汉平原,三
面环水,具有丰富的水资源和大量的湿地,属亚热带

季风性 气 候,年 平 均 气 温 约 １６ ℃,年 降 雨 量 在

１１００~１３００mm,适宜多种农作物生长,是“全国

水稻第一县”和“中国小龙虾第一县”[２４].２０１９年该

市稻虾共作面积已达７．２万hm２,是全国稻虾共作

面积最大的区域之一[２５].
1.2　试验设计

本试验于 ２０１９ 年开展,设置 稻 虾 共 作 模 式

(RC)和水稻单作模式(RM)２种处理,每种处理３
个重复,共６块试验田,各个田块平均面积约为２．０
万 m２.２种模式种植的水稻品种为华中农业大学

供试品种“狮山２号”,稻作期为６－１０月,采集水稻

苗期的水体样品作为研究对象.
水稻单作模式管理:水稻移栽前(６月１０日)施

用１ 次复合肥 (NＧPＧK:１７Ｇ１３Ｇ１５),施用量约 ３００
kg/hm２.随后于６月２０日采用移栽法种植水稻,
１０月２５日收割.水稻种植期间均采用浅水分蘖、
中期晒田、后期干湿交替的水分管理方式.在水稻

苗期,稻田的平均水深约为１５cm.
稻虾共作模式管理:水源、肥料施用、水分管理

以及水稻相关的农艺技术等均与水稻单作模式相

同.在水稻苗期,台田的平均水深约为１５cm,环沟

的平均水深约为１３０cm.该模式中养殖的克氏原

螯虾主要为上一年成虾及越冬虾苗,养殖期间投喂

克氏原螯虾专用配合饲料(蛋白质含量３２％).在

稻虾共作期间,克氏原螯虾主要分布在环沟内,少量

分布在台田中.环沟内种植伊乐藻(ElodeanuttalＧ
lii)、空心莲子草(Alternantheraphiloxeroides)等
水生植物,覆盖率约为３０％~４０％.
1.3　样品采集

２０１９年７月１日(水稻苗期),采用五点法采集

水体样品,样点为各个田块四周(距离邻近田埂约

１m)及稻田中心(图１).样品采集过程中全程佩戴

一次性无菌手套及口罩防止污染,并对所用工具(剪
刀、镊子、离心管等)进行事前高温灭菌.采集装置

为５００mL洁净聚乙烯瓶,并用采样点水样进行预

先润洗.各个点位采集水样２L,共计１０L,混合均

匀后用作后续实验测定和分析.

图１　稻虾共作模式(A)和水稻单作模式(B)
的示意图和采样点设置

Fig．１　Schematicillustrationandsamplestations
inthericeＧcrayfishintegratedsystem(A)

andricemonoculturesystem(B)

1.4　水体理化性质测定

测定的水体理化性质包括水温(watertemperＧ
ature,WT)、溶氧(dissolvedoxygen,DO)、pH、总氮

(totalnitrogen,TN)、总磷(totalphosphorus,TP)、
氨氮(NH４

＋ＧN)和亚硝酸盐氮(NO２
－ＧN).使用

YSIProfessionalPlus便携式水质分析仪现场测定

WT、DO 和 pH.取混匀后的水样 ５００ mL 用于

TN、TP、NH４
＋ＧN和 NO２

－ＧN 测定,具体测定方法

参见文献[２６]:TN 使用碱性过硫酸钾消解紫外分

光光度法(GB１１８９４－１９８９)测定;TP使用钼酸铵

紫外分光光度法(GB１１８９３－１９８９)测定;NH４
＋ＧN

利用纳氏试剂紫外分光光度法(HJ５３５－２００９)进
行测定;NO２

－ＧN 使用 NＧ(１Ｇ萘基)Ｇ乙二胺光度法

(GB７４９３－１９８７)测定.
1.5　水体微生物富集及总 DNA 提取

静置水样,随后用大孔径的滤膜预过滤减少杂

质.利用循环水式真空泵富集水体微生物,滤膜孔

２４１
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径为０．２２μm,抽滤体积为５００mL,每个试验田设

置３个技术重复,各模式分别采集９张滤膜(３个试

验田×３个技术重复).抽滤完成后,立即将滤膜取

下放入１０mL的无菌离心管内,并置于干冰中保

存、运输,到实验室后立即转入－８０ ℃冰箱内保存

至DNA提取.
提取 DNA 时,将各个富集水体微生物的滤膜

分别剪碎,使用 QIAampDNAstoolminikit(QiaＧ
gen,New York,USA)提取,具体操作方法见试剂

盒说明书.通过０．８％琼脂糖凝胶电泳检测 DNA
提取质量,并使用 NanoＧDrop２０００测定 DNA 的纯

度和浓度.
1.6　PCR 扩增及高通量测序

运用正向引物３３８F(５′ＧACTCCTACGGGAGＧ
GCAGCAGＧ３′)和 反 向 引 物 ８０６R (５′ＧGGACＧ
TACHVGGGTWTCTAATＧ３′)对 细 菌１６SrDNA
基因的 V３ＧV４高变区进行扩增[２７].PCR扩增体系

为２０μL,包括４μL的５×FastPfuBuffer,２μL的

２．５mmol/LdNTPs,正向引物(５μmol/L)０．８μL
和反向引物(５μmol/L)０．８μL,０．４μL的 FastPfu
Polymerase,０．４μL 的 BSA,总 DNA１０ng,补无

RNA酶的 ddH２O 至 ２０μL.PCR 扩增程序为:
９５℃预变性３min,然后９５℃变性３０s、２７℃退火

３０s、７２℃延伸４５s,共计２７个循环,最后７２℃延

伸１０min.PCR产物经琼脂糖凝胶电泳,使用胶回

收试剂盒(Omega,USA)纯化回收PCR产物,使用

NanoＧDrop２０００测定 DNA 的纯度和浓度.PCR
产物送往上海美吉生物医药科技有限公司进行高通

量测序,基于IlluminaMiseqPE３００测序平台进行

双末端测序.
1.7　数据处理

得到的双末端序列数据经FastQC[２８]去除错配

和 低 质 量 序 列 并 通 过 标 准 质 量 控 制 后,使 用

FLASH[２９]对１６SrDNA 扩增子数据进行双末端序

列拼接.使用 Uparse[３０]对非重复序列按照９７％相

似性进行 OTU(operationaltaxonomicunit)聚类,
在聚类过程中去除嵌合体,得到 OTU 的代表序列,
在Silvav１３２．０数据库[３１]中注释序列信息,由 RDP
classifier[３２]进行物种分类.根据样本的最低序列数

量,使用 Qiime[３３]对 OTU丰度进行均一化处理(序
列数大于２０的均保留).在Qiime中对每个样本进

行稀释曲线分析,发现序列深度已满足分析要求,后
续的分析均使用均一化的数据进行.

通过 Mothur[３４]计算样品的Alpha(α)多样性指

数,并使用Student’stＧtest[３５]检验差异的显著性.
使用R软件[３６]中的 Vegan程序包进行群落相似性

分析,本研究中使用非度量多维尺度(nonＧmetric
multidimensionalscaling,NMDS)结合相似性分析

(analysisofsimilarities,ANOSIM),基于BrayＧcurＧ
tis算法得到不同样本间差异距离矩阵.基于β多

样性分析结果进行线性回归分析 (linearregresＧ
sion),计算水体理化性质与水体微生物群落结构之

间的相关性.使用Python软件[３７]进行线性判别效

应量分析(lineardiscriminantanalysiseffectsize,

LEfSe)[３８],计算了在２种模式中起主要作用且相对

丰度差异显著(P＜０．０５)的微生物,也即水体微生

物标志物(biomarker),LDA 阈值设定为４．０,多组

比较策略为allＧagainstＧall.使用 R 软件中的程序

包igraph[３９]绘制水体微生物共现性网络,将网络中

degree值排名１％的 OTU 物种定为基石种(keyＧ
stone)[１７].基 于 １６SrDNA 的 测 序 数 据,使 用

PICRUSt２(phylogeneticinvestigationofcommuniＧ
tiesbyreconstructionofunobservedstates)[４０]对水

体微生物群落的基因进行功能预测,并在 KEGG
(kyotoencyclopediaofgenesandgenomes)数据

库[４１]进行注释统计.

2　结果与分析

2.1　水体微生物的测序结果和α多样性指数

在RC和RM 中获得的水体微生物原始序列共

计５６２１２７条,序列平均长度为４１６．９７bp,共测得

碱基数３２９０９５５９６个,按９７％的相似度对所有非

重复序列进行 OTU 聚类,共得到３５１６个 OTUs.
将所有得到的原始序列按照最小样本数进行抽平

(保 留 序 列 数 总 和 ＞２０ 的 OTU),剩 余 序 列 共

３６００９０条,平均每个样本包含序列２０００５条,聚类

后共得到７１７个 OTUs;其中,RC的水体微生物包

含９８个独有 OTUs,RM 的水体微生物包含３３个

独有 OTUs,在２种模式间共享的水体微生物共有

５８６个 OTUs(图２A).在 OTU 水平上,使用抽平

后的序列数与各个样品对应的Shannon多样性指

数构建稀释曲线(图２B),发现各稀释曲线均趋于平

坦,表明在此测序深度下获得的序列数据量足够反

映水体中的微生物信息.

３４１
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图２　 稻虾共作模式和水稻单作模式中水体微生物的韦恩图和稀释曲线(OTU水平)

Fig．２　Venndiagram(A)andrarefactioncurves(B)ofwatermicrobiomeinthe
riceＧcrayfishintegratedsystemandricemonoculturesystem(onOTUlevel)

　　微生物的物种丰富度、多样性、均匀度和覆盖度

可以 分 别 由 α 多 样 性 指 数 中 的 Sobs、Shannon、

Simpson和 Coverage指数反映,各指数的数值越

大,分别代表物种丰富度、多样性、均匀度和覆盖度

越高.由表１可知,水体微生物的Sobs、Shannon、

Simpson和Coverage指数在 RC中依次为５３６．００、

４．５７、０．０５８和０．９９５,在 RM 中依次为４２６．３３、３．８３、

０．０３３和０．９９５;经检验,RC中水体微生物的Sobs、

Shannon和Simpson指数均极显著(P＜０．００１)高
于RM.

表１　 稻虾共作模式和水稻单作模式中水体微生物群落的α多样性指数

Table１　AlphadiversityindicesofwatermicrobiomeinthericeＧcrayfishintegratedsystemandricemonoculturesystem

模式

System
Sobs指数

Sobsindex
Shannon指数

Shannonindex
Simpson指数

Simpsonindex
Coverage指数

Coverageindex
RC ５３６．００±２２．４２∗∗∗ ４．５７±０．２０∗∗∗ ０．０５８±０．０１７∗∗∗ ０．９９５±０．０００
RM ４２６．３３±２８．５６∗∗∗ ３．８３±０．２３∗∗∗ ０．０３３±０．００８∗∗∗ ０．９９５±０．０００

　注:同列数据后∗∗∗表示两种模式间差异极显著(P＜０．００１).Note:Valuesfollowedby∗∗∗inarowindicatesextremelysignificant

differencebetweenthetwosystems(P＜０．００１)．

2.2　水体微生物的群落组成

分别在门水平和属水平对RC和RM 的水体微

生物 群 落 组 成 进 行 分 析,将 相 对 丰 度 占 比 小 于

０．０１％的微生物类群归于其他(others).在门水平

上(图３A),RC的水体微生物群落主要由变形菌门

(Proteobacteria,３８．００％)、放线菌门(ActinobacteＧ
ria,２７．８７％)、蓝细菌门(Cyanobacteria,１８．８０％)和
拟杆菌门(Bacteroidetes,８．１０％)组成;RM 的水体

微生物群落主要由变形菌门(４２．５０％)、放线菌门

(２６．３０％)、拟杆菌门(１９．０９％)和蓝细菌门(８．６１％)
组成.在属水平上(图３B),RC的水体微生物群落

主要由聚球藻属(Synechococcus,１２．８１％)、unclassＧ
ied_f__Comamonadaceae(１２．６３％)、放线菌目(AcＧ
tinomycetales)中 的 norank _ f _ _ ACKＧM１
(１２．５４％)、酸 微 菌 目 (Acidimicrobiales)中 的

norank_f__C１１１(６．１７％)、norank_o__Rhizobiales
(４．９６％)等组成;RM 的水体微生物群落主要由unＧ
classied_f__Comamonadaceae(１５．５０％)、CandidaＧ
tus_Aquiluna(９．２６％)、多核杆菌属 (PolynucleＧ

obacter,６．６０％)、聚 球 藻 属 (５．８５％)、红 环 菌 科

(Rhodocyclaceae)中的C３９属(５．８３％)等组成.
2.3　水体微生物的群落相似性

对２种模式的水体微生物群落进行聚类分析,
可以看出,来自同一模式的样本聚在一起,RC 与

RM 的样品处于不同的分支,表明样品有很好的重

复性,且 RC 与 RM 的水体微生物群落结构不同

(图４A).除此之外,在 NMDS分析图(图４B)中,
RC与RM 中的水体微生物样品主要沿轴１分开,
没有重叠且距离较远,也进一步表明 RC和 RM 的

水体微生物群落结构差异极显著(P＜０．００１).
2.4　水体微生物群落结构与水体理化性质的相关性

将水体微生物的群落结构分别与各项水体理化

性质 WT、pH、DO、TN、TP、NH４
＋ＧH 和 NO２

－ＧH
进行线性回归分析,结果显示与水体微生物群落结

构相关性最大的水体理化性质是 TN(R２＝０．９１６９,
P＜０．００１),其 次 是 NO２

－ＧH(R２ ＝０．８１３６,P ＜
０．００１),总体的相关性顺序为 TN＞NO２

－ＧH＞pH＞
NH４

＋ＧH＞DO＞TP＞WT(图５).

４４１



　第１期 陈玲 等:稻虾共作对稻田水体微生物多样性和群落结构的影响 　

图３　稻虾共作模式和水稻单作模式中水体微生物的群落组成

Fig．３　CompositionsofwatermicrobiomeinthericeＧcrayfishintegratedsystemandricemonoculturesystem

　stress用来检验 NMDS分析结果的优劣;R 值代表解释群落的变异程度.StressisusedtotesttheresultsofNMDSanalysis;Rrefersto

theexplainedfractionoftotalvariationinthewatermicrobiome．

图４　稻虾共作模式和水稻单作模式中水体微生物群落聚类分析树(A)和NMDS分析图(B)

Fig．４　Clusteranalysistree(A)andNMDSanalysisdiagram(B)ofwatermicrobiome
inthericeＧcrayfishintegratedsystemandricemonoculturesystem

2.5　2 种模式的水体微生物标志物

分别计算 RC和 RM 的水体微生物标志物,
并将其在系统发育树上的位置进行标记.结果

显示(图６),RC的水体微生物标志物共有１７个

类群,分别为蓝细菌门、聚球藻亚纲(SynechococＧ
cophycideae)、放线菌目中的 ACKＧM１科及其中

的未分类属、聚球藻目(Synechococcales)、聚球藻

科(Synechococcaceae)、聚球藻属、酸微菌纲(AciＧ
dimicrobiia)、酸微菌目和其中的 C１１１科及其中

的未分 类 属、α变 形 菌 门 (Alphaproteobacteria)、
根瘤菌目(Rhizobiales)及其中的未分类科和未分

类属、分枝杆菌科(Mycobacteriaceae)和分枝杆菌

属(Mycobacterium);RM 中水体微生物的标志物

共有１６个 类 群,分 别 为 微 杆 菌 科(MicrobacteriＧ
aceae)、拟杆菌门、黄杆菌目(Flavobacteriales)、黄
杆菌纲(Flavobacteriia)、Candidatus_Aquiluna、βＧ
变 形 菌 目 (Betaproteobacteriales)、红 环 菌 目

(Rhodocyclales)、红 环 菌 科 和 其 中 的 C３９ 属、多

核杆菌属、草酸杆菌科(Oxalobacteraceae)、CryoＧ
morphaceae和其中的 Fluviicola、黄杆菌科(FlaＧ
vobacteriaceae)、黄 杆 菌 属 (Flavobacterium )和

Candidatus_Rhodoluna.

５４１



　　 华 中 农 业 大 学 学 报 第４１卷　

　决定系数R２代表变异可以被回归线解释的比例.Determinationcoefficient(R２)representstheproportionofvariationexplainedbythe

regressionline．

图５　水体微生物群落结构与水体理化性质(A~G)的相关性

Fig．５　CorrelationofwatermicrobiomestructureandwaterphysiＧchemicalfactors(AＧG)inpaddyfields

图６　水体微生物的差异效应判别分析进化分支图(A)和柱状图(B)

Fig．６　Histogram(A)andcladogram(B)basedonLEfSeanalysisofwatermicrobiomeinpaddyfields

2.6　水体微生物群落的基石种

根据 微 生 物 的 相 对 丰 度 构 建 共 现 性 网 络

(图７),并在水体微生物群落中共鉴定出６个基石

种(表２),其中 OTU２８３５属于玫瑰弯菌目(RoseiflＧ
exales),OTU３８５６ 和 OTU２５１１ 分别属于 BacteＧ
roidetes中的 VC２_１_Bac２２和腐螺旋菌科(SaprosＧ

piraceae),OTU１１７４和 OTU４０９２属于伯克氏菌科

(Burkholderiaceae),OTU６４７４ 属 于 多 囊 菌 科

(Polyangiaceae).
2.7　水体微生物的功能预测

对水体微生物群落进行功能预测,得到代谢通

图７　稻田水体微生物的共现性网络

Fig．７　ThecoＧoccurrencenetworkofwater
microbiomeinpaddyfields
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路在１级和２级水平上的相对丰度(表３).整体来

看,稻田生态系统中水体微生物群落的代谢通路主

要集中在碳水化合物代谢.在１级水平上,RC中

水体微生物群落的代谢通路的相对丰度略高于

RM,但并无显著性差异;在 ２ 级水平上,相比于

RM,RC中水体微生物群落的碳水化合物代谢、氨
基酸代谢、能量代谢、辅酶因子和维生素代谢、异源

物质的生物降解和代谢、脂类代谢、其他氨基酸代谢、
表２　稻田水体微生物群落中的基石种

Table２　Keystonetaxaonwatermicrobiomeinpaddyfields

OTU编号 OTUID 门 Phylum 纲 Class 目 Order 科 Family 连接度 Degree
OTU２８３５ Chloroflexi Chloroflexi Roseiflexales Norank ２０５
OTU３８５６ Bacteroidetes VC２_１_Bac２２ Norank Norank ２０１
OTU１１７４ Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderiales Burkholderiaceae １９９
OTU４０９２ Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderiales Burkholderiaceae １９７
OTU２５１１ Bacteroidetes Saprospirae Saprospirales Saprospiraceae １９６
OTU６４７４ Proteobacteria Deltaproteobacteria Myxococcales Polyangiaceae １９６

表３　水体微生物的KEGG数据库代谢通路丰度

Table３　AbundanceofmetabolismpathwaysinKEGGdatabaseofwatermicrobiomeinpaddyfields

代谢通路

KEGGpathwayofmetabolism
相对丰度 Relativeabundance

RC RM
１级通路

Pathwaylevel１
代谢 Metabolism ３９０２１０．２５ ３８２２０７．１０

２级通路

Pathway
level２

碳水化合物代谢 Carbohydratemetabolism ４１８８２．４０ ４０６９３．７５
氨基酸代谢 Aminoacidmetabolism ４００５３．５９ ３９９３７．１６
能量代谢 Energymetabolism ２４４７５．６８∗∗∗ ２２７８３．９９∗∗∗

辅酶因子和维生素代谢 Metabolismofcofactorsandvitamins ２１４９８．５０ ２１０８５．６３
核苷酸代谢 Nucleotidemetabolism １１４７８．９１ １１６１５．７３
异源物质的生物降解和代谢 Xenobioticsbiodegradationandmetabolism １１７１６．７４ １０８７２．９８
脂类代谢 Lipidmetabolism １１４８９．３２ １０７３９．７
其他氨基酸代谢 Metabolismofotheraminoacids ７８９９．２５ ７６０９．６７
其他次级代谢产物的生物合成 Biosynthesisofothersecondarymetabolites ７２１３．６５ ７１１７．３７
多酮类化合物和萜类化合物代谢 Metabolismofterpenoidsandpolyketides ６０８９．２６ ５６４０．２３
糖的生物合成和代谢 Glycanbiosynthesisandmetabolism ５５３１．０５∗ ５８３３．３７∗

　注:相对丰度表示 CPM(countpermillion)均值;同列数据后 ∗ 表示差异显著(P＜０．０５),∗ ∗ ∗ 表示差异极显著(P＜０．００１).

Notes:RelativeabundancewasgivenonaveragevalueofCPM(countpermillion);valuesfollowedby∗inarowindicatesignificantdifferＧ

ence(P＜０．０５);∗∗∗indicatesextremelysignificantdifference(P＜０．００１)．

其他次级代谢产物的生物合成以及多酮类化合物和

萜类化合物代谢的丰度更高,尤其是能量代谢的丰

度极显著(P＜０．００１)高于RM.

3　讨　论

农业生态系统作为全球最重要的生态系统之

一,由非生物因子(如水体、土壤)和生物因子(如大

型生物、微生物)组成[４２].其中,水体微生物的多样

性和群落结构会直接影响整个系统的生产能力和生

态效益[４３].本研究以水稻单作模式为对照,发现稻

虾共作改变了稻田水体微生物的群落结构,并极显

著地增加了其多样性、丰富度和均匀度.类似地,已
有诸多研究表明,稻虾共作显著提高了稻田土壤中

硝化细菌、氨氧化细菌和古菌的相对丰度[２１,４４Ｇ４６].
Yachi等[４７]提出的保险假说(insurancehypothesis)
认为,较高的生物多样性更能保证生态系统的功能

冗余,从而维持生态系统的稳定.基于此,本研究认

为稻虾共作优化了稻田的微生态环境,有利于提升

稻田生态系统的稳定性.经分析,稻虾共作影响稻

田水体微生物多样性和群落结构的原因可能有以下

３点:(１)克氏原螯虾肠道中含有大量微生物[４８],可
以随着排泄物进入水体环境,从而增加稻田水体微

生物的多样性,并影响其群落结构;(２)克氏原螯虾

的爬行、掘洞等生命活动对表层土壤均具有搅动作

用,会显著影响土壤与水环境中的物质交换[４９],因
此,稻虾共作模式下土壤中的微生物更容易进入水

体中,从而影响水体微生物的多样性和群落结构;
(３)克氏原螯虾的排泄物和残饵提升了水体中营养

物质的含量,改变了稻田水体理化性质,而水体理化

性质是影响水体微生物群落结构的重要因素[５０],因
此,稻虾共作模式中水体微生物的多样性和群落结

构随之发生改变.在本研究中,水体总氮和亚硝酸

盐氮的含量是影响水体微生物群落结构的主要环境

因子.
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生态系统的物质循环能力和能量流动效率不仅

与微生物的多样性有关,也与其物种组成和相对丰

度相关[５１].在门水平上,稻虾共作模式和水稻单作

模式的水体微生物群落组成相似,均以变形菌门、放
线菌门、蓝细菌门和拟杆菌门为主,这与黄锦等[５２]

和赵翔刚等[５３]关于稻田生态系统中水体微生物群

落结构的研究结果基本一致.但从微生物的相对丰

度和更低分类水平上的群落组成来看,２种模式的

水体微生物群落结构差异显著.稻虾共作模式水体

中的放线菌门和蓝细菌门的相对丰度相比于水稻单

作模式更高,且放线菌目、根瘤菌目、聚球藻目等均

被鉴定为稻虾共作模式的水体微生物标志物,而黄

杆菌目则被鉴定为水稻单作模式的水体微生物标志

物.Henning等[５４]研究表明,放线菌门与有机质降

解和纤维素利用相关,在生态系统的碳循环中起重

要作用;蓝细菌门是生态系统中碳循环的主要参与

者和初级生产力的主要贡献者,可以参与氮的固定

与修复,提升稻田肥力[５５Ｇ５６];根瘤菌目被证实可以参

与生态系统中氮的修复[５７];而黄杆菌目包含多种条

件致病菌,如柱状黄杆菌(FlavobacteriumcloumＧ
nare)会危害草鱼(Ctenopharyngodonidella)、鳜

(Sinipercachuatsi)、斑点叉尾鮰(IctaluruspuneＧ
taus)等多种淡水鱼的健康养殖[５８].由此可以推

测,稻虾共作模式下的水体微生物群落组成更加健

康,对碳、氮等营养物质的固定及利用能力更强,合
理施用放线菌目、聚球藻目、根瘤菌目等微生物有利

于进一步提高稻田生态系统的能量利用率,优化稻

田生态环境[５９].除此之外,基石种被证实在微生物

群落中起关键作用,移除基石种将会导致微生物的

群落组成和功能产生巨大变化[６０].本研究在稻田

水体微生物群落中鉴定出６个基石种,其中２个属

于伯克氏菌科,表明伯克氏菌科在稻田水体微生物

群落中占居重要地位,对维持水体微生物群落的结

构与功能起关键作用,是未来管理稻田水体微生物

群落的重要目标.但是,由于各种限制因素的制约,
目前成功分离培养的微生物仅占自然界总微生物的

０．１％~１０％,农业生态系统中的微生物资源有待进

一步开发利用[６１].
微生物在环境中的作用是通过群落功能来实现

的,其承担的新陈代谢(metabolism)功能对养分循

环和水体净化起着十分重要的作用[６２].在生态系

统退化和气候变化的时代,优化农业生态系统中微

生物的群落结构、提高微生物的代谢功能已成为全

球农业的重要发展方向[６３].本研究通过功能预测,

发现稻虾共作模式中水体微生物群落的碳水化合

物、能量、异源物质等多种代谢能力均优于水稻单作

模式,说明稻虾共作加速了稻田水体中无机盐的转

化和有机物的降解,促进了稻田生态系统中的物质

循环和能量流动,改善了稻田的生态环境.因此,相
比于水稻单作,稻虾共作在减少化肥使用的情况下

仍然可以保证水稻的产量和品质[６４].易芙蓉等[６５]

的研究结果也表明,稻虾共作提高了稻田水体的自

净能力.综上所述,本研究认为稻虾共作优化了稻

田的微生态环境,提升了稻田生态系统的稳定性和

能量利用率,发展稻虾共作模式对水稻种植业和水

产养殖业的绿色可持续发展具有重要意义.
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EffectsofriceＧcrayfishintegratedsystemonmicrobial
diversityandcommunitystructureinpaddywater

CHENLing１,WAN Weitao１,LIUBing２,XU Wenjing２,GUZemao１,３,４

１．CollegeofFisheries/ShuangshuiShuanglüInstitute,HuazhongAgriculturalUniversity,
Wuhan４３００７０,China;

２．JianliAgriculturalandRuralBureau,Jianli４３３３００,China;
３．EngineeringResearchCenterofGreenDevelopmentforConventionalAquaticBiological

IndustryintheYangtzeRiverEconomicBelt,MinistryofEducation,Wuhan４３００７０,China;
４．HubeiHongshanLaboratory,Wuhan４３００７０,China

Abstract　RiceＧcrayfishintegratedsystem (RC)isahighＧefficiencyecologicalagriculturalsystem
whichcombinesthericeplantingandcrayfishculturing．InordertoexploretheimpactofRConthemiＧ
crobiomeofpaddywater,thewatermicrobialdiversityandcommunitystructureofRCandricemonoculＧ
turesystem (RM)weredeterminedbyusing１６SrDNAampliconhighＧthroughputsequencing．ThereＧ
sultsshowedthatRCsignificantlyimprovedthemicrobialdiversity．Themicrobialcommunitystructure
ofpaddywaterwassignificantlydifferentbetweenRCandRM,whichcouldbeattributedtowaterphysiＧ
chemicalfactors,suchastotalnitrogenandnitritenitrogen．TherelativeabundanceofActinobacteriaand
CyanobacteriainRCwassignificantlyhigherthanthatinRM,whiletherelativeabundanceofProteobacＧ
teriaandBacteroidetesinRCwaslowerthanthatinRM．Actinomycetales,Rhizobiales,andSynechococＧ
calesarethemainbiomarkersofwatermicrobiomeinRC,whileFlavobacteriales,Betaproteobacteriales,
andRhodocyclalesarethemainbiomarkersinRM．SixkeystonetaxawereidentifiedfromthewatermiＧ
crobiomeinthepaddyfields,whichmainlybelongtoBurkholderiaceae,SaprospiraceaeandPolyangiaceＧ
ae．Furthermore,throughfunctionalpredictionandrelativeabundancecomparison,wefoundthatthe
metaboliccapacityofwatermicrobiomeinRCwassignificantlyhigherthanthatinRM,especiallythe
relativeabundanceofenergymetabolismpathwaywassignificantlyhigherthanthatinRM．InconcluＧ
sion,RCformedabetterwatermicrobiomewithhighdiversity,stablestructure,andstrongfunctionand
improvedthematerialcirculationandenergyutilizationrateofpaddyecosystem．Thoseresultsprovidea
basisfortheutilizationofmicrobialresourceinriceＧcrayfishintegratedsystem．

Keywords　riceＧcrayfishintegratedsystem;paddyfield;watermicrobiome;biodiversity;communiＧ
tystructure;functionalprediction
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