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摘要：线纹海马（Hippocampus erectus）是我国主要养殖海马种类之一，其转料期前后常因水体环境

因子的变化引起高死亡率，但其养殖水体微生态多样性与水质状况尚未明确。本研究以转料期前后

（幼苗期与成体期）两个阶段的线纹海马养殖水体为研究对象，采样测算海马生长性能指标和测定

水体的水质参数；同时采用 16S rRNA 和 18S rRNA 高通量测序技术，分别对养殖水体的细菌和真核微

生物的群落结构和多样性进行了比较研究；并结合多元统计方法，解析水质参数与微生态群落（以真

核微生物群落、细菌群落为代表）之间的关联程度。水质参数分析发现线纹海马成体期养殖水体中

氨氮和亚硝酸盐氮的含量显著高于幼苗期。养殖水体的微生态多样性分析可见幼苗期光合自养型藻

类为优势类群（如真眼点藻目），寡营养环境适应型细菌为优势类群（如蓝细菌纲）；转料后真核微

生物结构转向耐胁迫类群（如尖尾藻属），细菌群落转变为耐氮 /异养降解型（如红杆菌科、慢杆菌

属等）。本研究揭示了线纹海马转料期前后养殖水体微生态群落的变化特征及其与水质因子的关

联，为构建线纹海马转料期的微生态调控技术提供了理论依据与实践路径，对推动海马养殖的绿色可

持续发展具有重要科学价值。
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 1　引言

线纹海马（Hippocampus erectus），又名灰海马、属

于刺鱼目、海龙亚目、海龙科、海马属。近些年由于

过度开发导致许多热带地区野生海马资源的衰退乃

至枯竭，在国际层面 CITES （《濒危野生动植物种国

际贸易公约》，www.cite.org，2004） [1] 附录 II 对所有海

马进行了国际贸易的规定，通过管制海马贸易对其进

行保护（Qin G et al，2014）[2]。我国在 2004 年将海马列

为国家二级水生野生保护动物，禁止野外捕捞，只能

人工养殖供应（陈海生，2025） [3]。海马因具有独特的

药用价值，被收录入《中国药典》（2020 年版）（张辉

等，2022） [4]。海马的市场需求激增，人工养殖规模持

续扩大，现已成为我国东南沿海特色水产养殖的重要
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品类之一（黄佳欣，2020） [5]。在海马的人工养殖中，

养殖水体的水质条件直接关系着海马的生长和健康，

时常由于养殖水体质量的急剧变化而导致海马生长

不适甚至出现大规模死亡现象（李锋等，2015） [6]。控

制良好的养殖水环境成为海马人工养殖亟待解决的

难点之一，其中海马转料期前后的水质变化是关系到

海马幼苗生长和存活的重要环节。微生态是水质调

控的核心引擎，益生菌的存在可使养殖水体中氨氮、

亚硝酸盐和硫化物含量显著下降（吕军仪，2003） [7]；

有研究表明，藻类可以通过光合作用将水分子分解为

氢离子和氧气，同时固定二氧化碳，可见其在维持水

体溶解氧过程中发挥十分重要的作用（Kapdan K I，
Kargi F，2005） [8]，除此之外，藻类可增强鱼体免疫力、

提升抗氧化酶活性、改善鱼体健康水平以及提高鱼

体抗病力的作用（张继红等，2016）[9]。

目前，线纹海马（Hippocampus erectus）人工养殖

多依赖半封闭水体系统，包括微流水养殖模式和静态

养殖模式，养殖水中的微生态群落不仅是水质的“天
然调控者”，还与海马摄食效率、抗病能力等生理过

程密切关联，是支撑其健康养殖的关键生态因子。海

马独特的生理特性（无鳔、需持续游动维持浮力）与

摄食习性（对饵料形态、活性高度敏感），使其对养殖

水环境波动极为敏感，尤其是水质参数（如氨氮、亚

硝酸盐氮、溶解氧）的稳定性与微生物群落结构的平

衡 ，直接决定养殖成活率与生长性能 （罗辉玉等 ，

2020）[10]。在线纹海马的养殖周期中，转料期（从幼苗

期投喂活体桡足类转向成体期投喂冰冻糠虾）是关键

生态转折阶段。饵料类型从活性易降解向非活性易

堆积转变，冰冻糠虾蛋白质易变性且下沉速度快，若

海马摄食适应性差，残饵会通过异养微生物分解产生

大量氨氮、亚硝酸盐氮等有毒氮素。

近些年来，高通量测序技术与多元统计分析的发

展，为解析复杂养殖系统中微生物群落动态与环境因

子的关联性提供了有力工具。本研究选取转料前幼

苗期（投喂活桡足类水蚤）与转料后成体期（投喂冰冻

糠虾）的线纹海马养殖池为研究对象，收集水体中的

微生物，通过 16S rRNA 和 18S rRNA 基因高通量测序

技术分别对细菌 V3-V4 区和真核微生物 V4 区进行

扩增测序，分析其群落结构和功能特征；同时测定关

键水质参数，通过相关性分析揭示水质参数和微生物

群落（细菌和藻类）之间的联系，旨在阐明转料前后线

纹海马养殖水体的水质变化特征及其对海马生长性

能的影响，并找出具有关键功能性的细菌和藻类，为

线纹海马转料期的水质调控与微生态环境优化提供

理论依据，助力其养殖产业的绿色可持续发展。

 2　材料与方法

 2.1    实验材料

采样地点位于福建省漳州市漳浦县 （23°36 ′～
24°21′  N，117°24'～118°01' E），属亚热带海洋性季风

气候，年降水量 1 600 mm，年平均气温 21.3 ℃，优越

的水热条件为海马养殖提供了良好的自然环境。

试验选取某海马养殖场内初始水源相同但处于

两个不同生长阶段的线纹海马静态养殖池（n=3）作为

采样对象。采样时间为 4 月份，分为幼苗期和成体期

两个组。其中，幼苗期组于 3 月中旬投放，三口池为

同一批繁育的海马，该阶段海马尚未转料，主要以桡

足类为食 ,每 3 天换一次水；成体期组是前一年 12 月

份繁育的海马，已顺利完成从幼苗期到成体期的饵料

转换，当前主要投喂冰冻糠虾，三口池初始规格为

6.50±0.50 cm，每 5 天换一次水。采样时从养殖池的

四个角分别随机捞取线纹海马 10 尾  ，每口池子采样

40 尾；养殖池长宽高为 5 m×4 m×1.5 m，水深 1 m，幼

苗期海马 10 000 尾/池，养殖密度为 500 尾/m3；成体期

海马 5 000 尾/池，养殖密度为 250 尾/m3。

 2.2    养殖水体样本采集

幼苗期海马三口养殖池分别标记为 A、B 和 C
池，编号 DPA1，DPA2 和 DPA3 代表真核微生物样本，

DPB1，DPB2 和 DPB3 代表细菌样本；成体期海马三

口养殖池分别标记为 D、E 和 F 池，编号 MSA1、MSA2
和 MSA3 代表真核微生物样本，MSB1、MSB2、MSB3
代表细菌样本。采样时使用有机玻璃采水器，在每口

养殖池的 4 个角和中心（避开池边水流死角）、水面

以下 50 cm 深度处各采集 1 L 水样，然后将 5 份水样

充分混匀后，采用分级过滤法分离真核微生物与细

菌：先用 5 μm 孔径的滤膜进行初滤，以截留直径较大

的真核微生物，初滤后的水样再分别用 0.45 μm 孔径

的滤膜截留直径较小的真核微生物，用 0.22 μm 孔径

的滤膜截留细菌，每个样本统一过滤 1 L 水体，所有

池子均重复采集三次。所有滤膜样本采集后立即放

入液氮中快速冷冻，随后送至北京百迈客生物科技有

限公司进行高通量测序分析。

 2.3    水质参数测定

采用 ProQuatro 水质分析仪（美国 YSI 公司）现场

实时测量水体中的温度、溶解氧、电导率、盐度和

pH，使用便携式三氮组合快速检测箱（Q-3N，深圳市

清时捷科技有限公司）现场检测水中氨氮和亚硝酸

盐氮。
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 2.4    DNA 提取及测序

提取 DNA 时使用天根生化科技（北京）有限公司

的 Magnetic Soil/Stool DNA Kit 试剂盒（DP812），测定

DNA 浓度时使用酶标仪 （基因有限公司 ， synergy-
HTX），并根据 DNA 浓度检测结果，选取适量 DNA 模

板，在百灵 1 000 自动化工作站（瑞孚迪生物医学有限

公司）上进行 16S rRNA 基因和 18S rRNA 基因特定可

变区的 PCR 扩增 ，细菌群落扩增目标区域为 16S
rRNA 基因的 V3-V4 高变区，使用通用引物 338F（5'-
ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3'） 和 806R（ 5'-GGAC-
TACHVGGGTWTCTAAT-3'）；真核微生物群落扩增目

标区域为 18S rRNA 基因的 V4 高变区，使用通用引

物 TAReuk454FWD1（ 5'-CCAGCA（G/C）C（C/T）GCG-
GTAATTCC-3'） 和 TAReukREV3（ 5'-ACTTTCGTTCT-
TGAT（C/T）（A/G）A-3'）。扩增后 PCR 产物使用浓度

1.8% 的琼脂糖进行电泳检测（北京博美富鑫科技有

限公司）。

回收 PCR 产物并构建测序文库，建好的文库先进

行文库质检，质检合格的文库用 Illumina NovaSeq 6 000
进行测序。高通量测序得到的原始图像数据文件，经

碱基识别 （Base Calling）分析转化为原始测序序列

（Sequenced Reads），结果以 FASTQ（简称为 fq）文件格

式存储，其中包含测序序列（Reads）的序列信息以及

其对应的测序质量信息。

 2.5    数据处理

先用  Trimmomatic v0.33 软件对测序得到的原始

数据（Raw Reads）进行过滤，对于细菌数据，用 cutad-
apt 1.9.1 软件进行引物序列的识别与去除，得到不包

含引物序列的 Clean Reads; 并采用 QIIME2 2 020.6 中

的 DADA2 方法进行去噪，双端序列拼接并去除嵌合

体序列，得到最终有效数据（Non-chimeric Reads），最后

使用 QIIME2 2 020.6 基于 SILVA 138 数据库根据分类

注释结果去除叶绿体、线粒体及真核微生物序列；对

于真核微生物数据，则在原始数据过滤后采用 Usearch
v10 软件，通过 overlap 对每个样品的 Clean Reads 进行

拼接，根据不同区域的长度范围对拼接后数据进行长

度过滤，使用 UCHIME v4.2 软件，鉴定并去除嵌合体

序列，得到最终有效数据（Effective Reads），最后使用

QIIME2 2 020.6 基于 SILVA 138 数据库根据分类注释

结果去除细菌和原核生物序列。

采用 R（v3.1.1）进行 Venn 图分析、Mothur（1.34.4）
进行 α 多样性分析 ，采用 QIIME（ 1.8.0）、 Python2 、
LEfSe（1.1.1）  、Vegan（2.3-0）  分别进行 PCoA 图分析、

物种分布柱状图，差异性分析，db-RDA 分析。初始数

据用 excel 进行初步整理，通过 IBM SPSS Statistics 软

件进行实验数据的差异性分析 ，生长性状数据以

mean ± SD 表示。

 3　结果

 3.1    线纹海马生长性状

测量 6 口养殖池的采样数据  （见表 1）。结果表

明 A、B、C 三池之间的体长、体重均具有显著差异

（P < 0.05），体长、体重的均值均为 C 池最高，A 池次

之，B 池最低，表明 C 池的环境可能更适宜幼苗期线

纹海马生长发育；D、E、F 三池之间的体长、体重也

都具有显著差异（P < 0.05），体长、体重的均值均为

F 池最高，D 池次之，E 池最低，表明 F 池的环境可能

更适宜成体期线纹海马生长发育。
 
 

表 1      线纹海马的生长性状

Table 1    Growth traits of H. erectus

指标 A池 B池 C池 D池 E池 F池

体长/cm 2.64±0.11b 2.37±0.10c 3.30±0.14a 8.97±0.61b 7.93±0.86c 10.39±0.63a

体重/g 0.04±0.003 7b 0.03±0.002 5c 0.06±0.006 3a 3.05±0.61b 2.19±0.66c 5.10±0.75a

　　注：同一行数据小写字母不同代表有显著差异（P<0.05）。Different lowercase letters within the same row indicate significant differences (P < 0.05).
 

 3.2    线纹海马养殖水体的水质状况

幼苗期线纹海马养殖池 A、B、C 的水质参数测

定结果见表 2，三口养殖池的水温、pH 值、溶解氧、

电导率、盐度无显著性差异（P>0.05）；A、B 池的氨氮

浓度显著低于 C 池（P<0.05）；A 池的亚硝酸盐氮浓度

显著低于 B、C 两池（P<0.05）。

成体期线纹海马养殖池 D、E、F 的水质参数测定

结果见表 3，三口养殖池的水温、 pH 无显著差异

（P>0.05）；D 池的溶解氧含量显著高于 E、F 池 （P<

0.05）；D、E 池的电导率和氨氮浓度显著低于 F 池

（P<0.05）；D、E、F 池的盐度存在显著差异（P<0.05），

且 F 池>D 池>E 池；D 池亚硝酸盐氮浓度显著低于

E、F 两池（P<0.05）。

对比两个养殖阶段各水质参数的平均值，幼苗期
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的水温、pH、电导率和盐度显著高于成体期，氨氮和

亚硝酸盐氮浓度显著低于成体期 （P<0.05）；溶解氧含

量无显著差异（P>0.05）。

 3.3    养殖水体微生态群落的 OTU 聚类分析

将所得序列经 SILVA 138 数据库进行比对，使用

Usearch 软件对 Reads 在 97.0% 的相似度水平下进行

聚类、获得 OTU。6 口线纹海马养殖池的真核微生

物 OTU 总数为 840 个，细菌 OTU 总数为 10 756 个。

Venn 图（图 1）显示 6 口池共有的真核微生物 OTU 为

71 个，共有的细菌 OTU 为 66 个；共有的真核微生物

OTU 和细菌 OTU 分别占 A 池、B 池、C 池、D 池、E

池、F 池的 41.76% 和 2.41%、66.36% 和 3.60%、34.30%

和 3.91%、38.80% 和 3.55%、20.23% 和 3.63%、40.11%

和 5.76%。

 3.4    养殖水体微生态群落稀释性曲线分析

线纹海马 6 口养殖池的微生态群落稀释性曲线

（图 2）结果显示，真核微生物群落和细菌群落的稀释

性曲线均随测序数据量增加而逐渐趋于平缓，在测序

数据量达到 50 000 时曲线平台期，表明测序深度足以

覆盖该群落的物种多样性。

 

表 2    幼苗期线纹海马 3 口养殖池的水质参数

Table 2    Water quality parameters of three culture ponds for juvenile-stage H. erectus

水质参数 A池 B池 C池 平均值

水温/℃ 23.03±0.06 23.40±0.10 23.60±0.10 23.43±0.29

pH 8.00±0.02 7.99±0.01 7.98±0.01 7.99±0.01

溶解氧/mg∙L−1 5.43±0.28 5.07±0.25 5.03±0.40 5.17±0.22

电导率/mS∙cm−1 51.93±0.08 52.50±0.00 52.20±0.00 52.21±0.29

盐度 35.76±0.04 35.86±0.01 35.43±0.01 35.68±0.23

氨氮/mg∙L−1 0.27±0.06b 0.27±0.08b 0.66±0.32a 0.40±0.23

亚硝酸盐氮/mg∙L−1 0.04±0.00b 0.17±0.00a 0.12±0.01a 0.11±0.07

　　注：同一行数据小写字母不同代表有显著差异（P<0.05）。Different lowercase letters within the same row indicate significant differences (P < 0.05).

 

表 3    成体期线纹海马 3 口养殖池的水质参数

Table 3    Water quality parameters of three cultureponds for adult-stage H. erectus

水质参数 D池 E池 F池 平均值

水温/℃ 22.60±0.06 22.50±0.10 22.60±0.06 22.54±0.04

pH 7.46±0.04 7.76±0.02 7.57±0.03 7.60±0.15

溶解氧/mg∙L−1 4.49±0.11b 5.09±0.13a 4.33±0.32b 4.64±0.40

电导率/mS∙cm−1 45.38±0.04b 45.39±0.01b 51.53±0.04a 47.43±3.54

盐度 30.97±0.03c 31.07±0.01b 35.74±0.01a 32.59±2.73

氨氮/mg∙L−1 2.26±0.07b 2.09±0.03b 3.36±0.24a 2.57±0.69

亚硝酸盐氮/mg∙L−1 1.26±0.10a 0.21±0.00b 1.19±0.02a 0.89±0.59

　　注：同一行数据小写字母不同代表有显著差异（P<0.05）。Different lowercase letters within the same row indicate significant differences (P < 0.05).
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图 1    线纹海马 6 口养殖池微生态群落组成 Venn 图

Fig. 1    Venn diagram of the microbial community composition in six culture ponds of H. erectus
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 3.5    养殖水体微生态的 α 多样性分析

6 口养殖池的真核微生物群落 α 多样性分析见

表 4。幼苗期（A、B、C 池）与成体期（D、E、F 池）的

ACE、Chao1、Simpson、Shannon 指数平均值均无显著

差异（P>0.05），表明两个养殖阶段的真核微生物 α 多

样性整体无显著差异。
 
 

表 4      线纹海马两个养殖阶段 6 口养殖池真核微生物的 α 多样性

Table 4    Alpha diversity of eukaryotic microorganisms in six culture ponds of H. erectus at two cultivation stages

养殖阶段 池号 ACE Chao1 Simpson Shannon

幼苗期

A 387.12±38.58a 388.29±40.75a 0.83±0.07a 4.08±0.50b

B 227.40±6.71b 232.15±13.10b 0.69±0.06b 3.09±0.27c

C 445.27±56.67a 450.14±62.55a 0.94±0.02a 5.37±0.29a

平均值 353.26±103.59 356.86±104.41 0.82±0.12 4.18±1.04

成体期

D 280.15±74.50 279.09±69.58 0.83±0.00c 3.62±0.13c

E 372.43±52.42 373.82±48.97 0.96±0.01a 5.87±0.55a

F 339.77±47.97 342.75±45.43 0.92±0.01b 4.85±0.31b

平均值 330.78±65.51 331.89±63.84 0.91±0.06 4.78±1.03

　　注：同一列数据小写字母不同代表同一养殖阶段不同养殖池有显著差异（P<0.05），同一列数据大写字母不同代表两个养殖阶段平均值有显著差异

（P<0.05）；ACE、Chao1反映物种丰富度（值越高，物种数量越多）；Simpson指数反映优势物种主导程度（值越低，优势越明显）；Shannon指数综合丰富度

与均匀度，反映群落稳定性（值越高，稳定性越强）。Different lowercase letters within the same column indicate significant differences among culture tanks

at the same rearing stage (P < 0.05), while different uppercase letters indicate significant differences between mean values of two culture stages (P < 0.05);

ACE and Chao1 reflect species richness (higher values indicate a greater number of species); the Simpson index reflects the degree of dominance by dominant

species (lower values indicate more pronounced dominance); the Shannon index integrates richness and evenness to reflect community stability (higher values

indicate stronger stability).
 

6 口养殖池的细菌群落 α 多样性分析见表 5。幼

苗期（A、B、C 池）与成体期（D、E、F 池）养殖池的

Simpson、Shannon 指数平均值无显著差异 （P>0.05），

表明两个养殖阶段养殖池的细菌群落在优势物种主

导程度和群落稳定性上趋于一致，但 ACE、Chao1 指

数存在显著差异（P<0.05），表明成体期线纹海马养殖

池细菌群落的物种丰富度显著降低。

 3.6    养殖水体微生态的 β 多样性分析

真核微生物样本和细菌样本的 PERMANOVA 分

析结果为 R2=0.904 （P<0.01）和 R2=0.835 （P<0.01），表

明分组因素对群落结构差异有很强的解释力，且这些

分组之间的微生物群落存在显著不同。采用主坐标

分析（Principal Coordinates Analysis，  PCoA）比较幼苗

期与成体期的微生物群落结构差异）基于 Binary-Jac-

card 距离），结果如图 3。根据样本间的距离映射样本

位置，距离越近，群落组成越相似。在真核微生物群

落的 PCoA 图中，PC1 轴解释了 19.21% 的群落变异，

PC2 轴解释了 12.15% 的群落变异。MSA1、MSA3 与
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图 2    线纹海马 6 口养殖池微生态群落稀释性曲线

Fig. 2    Rarefaction curves of the microbial community composition in six culture ponds of H. erectus
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DPA2、DPA3 各分布在左、右半区，且在 PC1 轴上距

离较远，表明两组的真核微生物群落存在显著差异；

MSA1 与 MSA3、DPA2 与 DPA3 在 PC2 轴上并未聚

集，表明在同一阶段的真核微生物群落中也存在差

异。MSA2 和 DPA1 相邻，均脱离组内其他两样本，

说明 MSA2 的群落组成与 DPA1 更相似。

在细菌群落 PCoA 图中，PC1 轴解释了 10.93% 的

群 落 变 异 ， PC2 轴 解 释 了 7.90% 的 群 落 变 异 。

MSB（成体期）组（左半区，PC1 负）与 DPB（幼苗期）组

（右半区，PC1 正）在PC1 轴上明显分离，说明MSB 和DPB

两类样本的细菌群落组成差异显著。幼苗期 DPB3

与 DPB2、DPB1 均有距离，暗示 DPB3 的群落组成与

同组其他子组差异较大。成体期 MSB1 在 PC2 轴上

距离 MSB2、MSB3 较远，说明 MSB1 的细菌群落与

MSB2、MSB3 存在较大差异。

 3.7    养殖水体微生态群落门水平组成分析

养殖水体微生态群落门水平结构变化如图 4 所

示。真核微生物群落中，幼苗期（DPA1-3）组内均以

未分类的真核生物（unclassified_Eukaryota）为绝对优

势类群（69.76%-82.77%），皮科动物门（Picozoa）次之

（6.76%-20.20%），其他类群（如节肢动物门、脊索动物

门）丰度较低且组内差异较小；成体期（MSA1-3）组内

未分类真核生物的丰度下降（48.91%-69.77%），大核

亚门 （ Intramacronucleata）在 MSA1（ 36.98%）和 MSA3

 

表 5    线纹海马两个养殖阶段 6 口养殖池细菌的 α 多样性

Table 5    Alpha diversity of bacteria in six culture ponds of H. erectus at two cultivation stages

养殖阶段 池号 ACE Chao1 Simpson Shannon

幼苗期

A 1 332.16±485.18 1 324.84±487.39 0.95±0.04 6.99±1.41

B 1 083.64±215.10 1 080.31±214.10 0.95±0.04 7.08±0.84

C 1 024.31±47.96 1 018.02±48.65 0.99±0.00 7.35±0.12

平均值 1 146.71±301.66A 1 141.06±301.94A 0.96±0.03 7.14±0.84

成体期

D 975.40±92.42a 966.59±93.62a 0.96±0.01ab 6.34±0.32b

E 989.95±133.90a 985.56±136.30a 0.98±0.00a 7.36±0.54a

F 690.49±44.76b 685.31±44.55b 0.94±0.02b 5.69±0.31b

平均值 885.28±168.82B 879.15±168.92B 0.96±0.02 6.47±0.81

　　注：同一列数据小写字母不同代表同一养殖阶段不同养殖池有显著差异（P<0.05），同一列数据大写字母不同代表两个养殖阶段平均值有显著差异

（P<0.05）；ACE、Chao1反映物种丰富度（值越高，物种数量越多）；Simpson指数反映优势物种主导程度（值越低，优势越明显）；Shannon指数综合丰富度

与均匀度，反映群落稳定性（值越高，稳定性越强；。Different lowercase letters within the same column indicate significant differences among culture tanks

at the same rearing stage (P < 0.05), while different uppercase letters indicate significant differences between mean values of two culture stages (P < 0.05);

ACE and Chao1 reflect species richness (higher values indicate a greater number of species); the Simpson index reflects the degree of dominance by dominant

species (lower values indicate more pronounced dominance); the Shannon index integrates richness and evenness to reflect community stability (higher values

indicate stronger stability).
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Fig. 3    Beta diversity of microbial community composition in each culture pond of H. erectus at two cultivation stages
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（ 13.60%）中成为优势类群 ，皮科动物门丰度波动

（5.21%-12.93%），组内不同样本优势类群差异较幼苗

期更明显。

细菌群落中，幼苗期（DPB1-3）组内均以变形菌门

（Proteobacteria）为主（51.47%-58.09%），DPB1、DPB2 中

蓝细菌门（Cyanobacteria）丰度为 16.71%-18.10%，DPB3

中拟杆菌门（Bacteroidota）丰度为 14.59%，组内其他类

群比例差异较小；成体期（MSB1-3）组内变形菌门仍

占主导（49.62%-64.21%），但拟杆菌门丰度显著上升

（34.93%-39.21%），蓝细菌门丰度大幅下降（≤0.17%），

组内优势类群组成更趋一致。

 3.8    微生态群落属水平组成分析

微生态群落属水平结构变化如图 4 所示。真核

微生物群落中，幼苗期（DPA1-3）组内 DPA1、DPA2 的

真眼点藻目 （ unclassified_Eustigmatales）丰度分别为

33.84%、 52.18%，为主要类群 ，DPA1 中皮科动物属

（Picomonas， 18.40%）、未分类真核生物 （ unclassified

Eukaryota，17.54%）为次优势类群，DPA2 中未分类共

甲藻目（unclassified_Syndiniales，12.40%）为次优势类

群；DPA3 以未分类真核生物  （26.74%）为主，真眼点

藻目  （15.26%）为次优势类群。成体期（MSA1-3）组

内 MSA1 以旋毛纲 （ unclassified_Spirotrichea， 28.46%）

和尖尾藻属（Oxyrrhis，25.94%）为主，MSA2 中未分类

真核生物（18.37%）为优势类群，MSA3 中未分类凯伦

藻科（unclassified_Kareniaceae，16.83%）和类隐鞭毛虫

属（Leucocryptos，15.87%）为优势类群，组内优势属差

异显著。

细菌群落中，幼苗期（DPB）组内 DPB1、DPB2 以

未分类的蓝细菌纲（unclassified_Cyanobacteriia）为主

（16.49%、17.77%）；DPB3 以海杆菌属（Marinobacterium，

6.22%）为优势类群，其次是弧菌属（Vibrio，5.53%）和

未分类的蓝细菌纲（5.53%）。成体期（MSB1-3）组内

均以未分类红杆菌科 （unclassified_Rhodobacteraceae）

为优势类群（14.63%-20.53%）；MSB1 中未分类黄杆菌

科 （ unclassified_Flavobacteriaceae， 14.14%）、 MSB2 中

弧 菌 属 （ 7.82%）、 MSB3 中 慢 杆 菌 属 （ Lentibacter，
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图 4    线纹海马两个阶段各养殖池的微生态群落门水平组成柱状图

Fig. 4    Bar chart of microbial community composition at the phylum level in each culture pond of H. erectus at two cultivation stages
部分门（如 unclassified_Eustigmatales 对应的 Ochrophyta）在 NCBI 分类数据库中的分类注释为“无等级”，因此它们被归类到未分类的真核生物

（unclassified_Eukaryota）。

Some phylum (unclassified_Eustigmatales corresponding to Ochrophyta) were annotated as “no rank” rather than at the phylum level in the National Center for

Biotechnology Information. Therefore, these phylum were assigned to unclassified_Eukaryota during downstream taxonomic classification.
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Fig. 5    Bar chart of microbial community composition at the genus level in each culture pond of H. erectus at two cultivation stages
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15.02%）为次优势类群，组内优势类群更集中。

 3.9    真核微生物群落组成差异分析

经 LEfSe 分析与构建差异群落物种信息图，线纹

海马 6 口养殖池的真核微生物群落中共有 69 个显著

性差异群落，如图 6 所示。

幼苗期，DPA1 的差异群落有 5 个，其中显著富

集的群落有皮科动物门、真眼点藻纲 （Eustigmato-

phyceae），其代表性差异菌分别为皮科动物属（Pico-

monas）、微绿球藻属（Nannochloropsis）；DPA2 的差异

群落有 12 个，其中显著富集的群落有甲藻纲（Dino-

phyceae）、真眼点藻目、桡足纲（Copepoda），其代表性差

异菌分别为未分类合胞藻属（unclassified_Syndiniales）、

未分类真眼点藻属（unclassified_Eustigmatales）、伪镖

水蚤属（Pseudodiaptomus）；DPA3 的差异群落有 14 个，

其中显著富集的群落有普林藻纲（Prymnesiophyceae）、

鱼孢子虫纲（ Ichthyosporea）、网粘菌纲（Labyrinthulo-

mycetes）、双领鞭毛虫目（Bicosoecida）、未分类真核

生物目（unclassified_Eukaryota），其代表性差异菌分别

为普林藻目（Prymnesiales）、未分类鱼孢子虫属（un-

classified_Ichthyosporea）、破囊壶菌科（Thraustochytri-

aceae）、伪波豆虫属（Pseudobodo）、未分类真核生物

属（unclassified_Eukaryota）。

成体期 ，MSA1 的差异群落有 15 个 ，其中显著

富集的群落有寡膜纲（Oligohymenophorea）、旋毛纲、

尖尾藻目（Oxyrrhinales）、囊虾目（Peracarida），其代表

性差异菌分别为菲拉斯特虫科 （ Philasteridae）、钟

虫科（Strombidiidae）、尖尾藻属、异刺糠虾属（Alien-

acanthomysis）；MSA2 的差异群落有 10 个，其中显著

富集的群落有顶复动物门 （Apicomplexa）、隐藻门

（Cryptophyta）、霜霉纲（Peronosporomycetes）、三角鞭

毛虫目（Telonemida），其代表性差异菌分别为柱形虫

属（Colpodella）、隐藻目（Cryptomonadales）、未分类霜

霉属 （ unclassified_Peronosporomycetes）、未分类三角

鞭毛虫属 （unclassified_Telonemida）；MSA3 的差异群

落有 13 个，其中显著富集的群落有金藻纲（Chryso-

phyceae）、柄裸藻目 （ Pedinellales）、喜钟虫纲 （ Kat-

ablepharidophyta）、网粘菌纲（Labyrinthulomycetes），其

代表性差异菌有黄群藻目（Ochromonadales）、未分类

柄裸藻属 （ unclassified_Pedinellales）、隐藻属 （ Cryp-

tomonas）、领鞭毛虫目（Choanoflagellida）。

 3.10    细菌群落组成差异分析

在 6 口池子的细菌群落中共有 66 个显著性差异

群落，如图 7 所示。

幼苗期，DPB1 的差异群落有 6 个，其中显著富集

的群落有噬几丁质菌目（Chitinophagales）、黄杆菌目

（Flavobacteriales）、假单胞菌目（Pseudomonadales），其

代表性差异菌分别为未分类腐螺旋菌属（unclassified_

Saprospiraceae）、 NS3a 海 洋 类 群 属 （ NS3a_marine_

group）、假红杆菌属（Pseudohongiella）；DPB2 的差异

群落有 16 个，其中显著富集的群落有未分类的蓝细

菌纲 （unclassified_Cyanobacteriia）、肠杆菌目 （Entero-

bacterales）、 γ-变形菌纲 （Gammaproteobacteria），其代

表性差异菌分别为未分类蓝细菌纲、交替单胞菌属

（Alteromonas）、弧菌属；DPB3 的差异群落有 17 个，其

中显著富集的群落有酸微菌纲（Acidimicrobiia）、红螺

菌目 （Puniceispirillales）、红杆菌目 （Rhodobacterales）、

SAR11 类群目 （SAR11_clade）、嗜氮菌科 （Nitrincola-

ceae）、SAR86 类群科（SAR86_clade），其代表性差异

 

a: g__Colpodella
b: f__Colpodellidae
c: o__Chlamydomonadales
d: o__Cryptomonadales
e: g__unclassified_Philasteridae
f: f__Philasteridae
g: o__Philasterida
h: f__Strombidiidae
i: g__unclassified_Spirotrichea
j: f__unclassified_Spirotrichea
k: o__unclassified_Spirotrichea
I: g__Picomonas
m: f__Picomonadidae
n: o__Picomonadida
o: g__unclassified_Picozoa
p: f__unclassified_Picozoa
q: o__unclassified_Picozoa
r: f__unclassified_Ochromonadales
s: g__unclassified_Pedinellales
t: f__unclassified_Pedinellales
u: o__Pedinellales
v: g__unclassified_Kareniaceae
w: f__Kareniaceae
x: g__unclassified DinoflagellataDinophyceae
y: f__unclassified_DinoflagellataDinophyceae
z: o__unclassified_DinoflagellataDinophyceae
a0: g__Oxyrrhis
al: f__Oxyrrhinaceae
a2: o__Oxyrrhinales
a3: g__unclassified_Syndiniales
a4: f__unclassified_Syndiniales
a5: o__Syndiniales
a6: g__Nannochloropsis
a7: f__Monodopsidaceae
a8: g__unclassified_Eustigmatales

a9: f__unclassified_Eustigmatales
b0: o__Eustigmatales
bl: o__Prymnesiales
b2: g__unclassified_Ichthyosporea
b3: f__unclassified_Ichthyosporea
b4: o__unclassified_Ichthyosporea
b5: g__Leucocryptos
b6: f__Kathablepharidae
b7: o__unclassified_Katablepharidophyta
b8: g__unclassified_Thraustochytriaceae
b9: f__Thraustochytriaceae
c0: g__unclassified_Labyrinthulomycetes
c1: f__unclassified_Labyrinthulomycetes
c2: g__unclassified_Peronosporomycetes
c3: f__unclassified_Peronosporomycetes
c4: o__unclassified_Peronosporomycetes
c5:g__Pseudobodo
c6: f__Cafeteriaceae
c7: g__unclassified_Bicosoecida
c8: f__unclassified_Bicosoecida
c9: o__Bicosoecida
d0: o__Choanoflagellida
d1:g__unclassified_Telonemida
d2: f__unclassified_Telonemida
d3: o__Telonemida
d4: g__unclassified_Eukaryota
d5: f__unclassified_Eukaryota
d6: o__unclassified_Eukaryota
d7: g__Pseudodiaptomus
d8: f__Pseudodiaptomidae
d9: o__Calanoida
e0: g__Alienacanthomysis
el: f__Mysidae
e2: o__Peracarida

MSA1
MSA2
MSA3

DPA1
DPA2
DPA3

图 6    两个养殖阶段真核微生物差异物种进化分支图

Fig. 6    Cladogram of Eukaryotic Microorganisms differences at two cultivation stages on Cladogram
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菌分别为光照杆菌科 （ Ilumatobacteraceae）、 SAR116

类群科（SAR116_clade）、α-变形菌 HIMB59 属（alpha_

proteobacterium_HIMB59）、Ia 类群属（Clade_Ia）、海杆

菌 属 、 未 分 类 SAR86 类 群 属 （ unclassified_SAR86_

clade）。

成体期，MSB1 的差异群落有 8 个，其中显著富集

的群落有棒杆菌目（Corynebacteriales）、冷单胞菌科

（Cryomorphaceae），其代表性差异菌分别为分枝杆菌

属（Mycobacterium）、褐囊藻菌属（Phaeocystidibacter）；

MSB2 的差异群落有 11 个，其中显著富集的群落有

黄褐菌科（Crocinitomicaceae）、NS9 海洋类群科（NS9_

marine_group）、丛毛单胞菌科（Comamonadaceae）、弧

菌科（Vibrionaceae），其代表性差异菌分别为河生菌

属（Fluviicola）、未分类 NS9 海洋类群属（unclassified_

NS9_marine_group）、RS62 海洋类群属（RS62_marine_

group）、发光杆菌属（Photobacterium）；MSB3 的差异

群落有 8 个，其中显著富集的群落有黄杆菌科、红杆

菌科，其代表性差异菌有慢生菌属（Lentibacter）、海

生菌属（Marivita）、浮游海菌属（Planktomarina）。

 3.11    水质参数与微生态群落相关性分析

基于 db-RDA 分析推测各养殖池中水质参数与微

生物群落关系。

在真核微生物群落的 db-RDA 图中 （见图 8），

CAP1 轴解释了真核微生物群落变异中 25.56% 的差

异 ，CAP2 轴解释 11.78% 的差异 ，前两轴累计解释

37.34% 的差异。样本呈现 DPA（幼苗期）与 MSA（成

体期）的极显著分离，这表明两个时期的真核微生物

群落组成存在显著差异 ； DPA 占据 CAP1 正值区 ，

DPA1、PDA2、DPA3 三者之间边界清晰；MSA 聚集

于 CAP1 负值区，对环境梯度的响应差异显著。幼苗

期 ， DPA1 和 DPA3 分布于第四象限 ， DPA1 更靠近

EC（电导率）-SAL（盐度）箭头方向，反映盐度和电导

率较高的微生境；DPA3 稍偏离 EC-SAL 梯度，处于

EC-SAL 与 T-pH 夹角内。DPA2 紧密贴合 DO（溶解

氧）箭头的延长方向，且 pH、T（温度）箭头同步指向

右侧高值区。成体期，MSA1 围绕 EC-SAL（电导率 -

盐度）梯度分布，MSA2 悬浮于 CAP2 上半轴附近，沿

着 EC-SAL 方向分布。 MSA3 深植第三象限 ，紧邻

Amm_N（氨氮）、Nit_N（亚硝酸盐氮）箭头指向的左

下方。

细菌群落的 db-RDA 图中（见图 9），CAP1 轴解释

18.7% 的差异，CAP2 轴解释 8.75% 的差异，前两轴累

 

a: g__unclassified_Ilumatobacteraceae
b: f__Ilumatobacteraceae
c: o__Microtrichales
d: g__Mycobacterium
e: f__Mycobacteriaceae
f: o__Corynebacteriales
g: o__PeM15
h: g__Phaeodactylibacter
i: g__unclassified_Saprospiraceae
j: f__Saprospiraceae
k: o__Chitinophagales
l: g__Fluviicola
m: f__Crocinitomicaceae
n: g__Phaeocystidibacter
o: g__Aquibacter
p: g__NS3a_marine_group
q: g__Polaribacter
r: g__unclassified_Flavobacteriaceae
s: f__Flavobacteriaceae
t: g__unclassified_NS9_marine_group
u: g__uncultured_Flavobacterium_sp_
v: f__NS9_marine_group
w: g__unclassified_Flavobacteriales
x: f__unclassified_Flavobacteriales
y: o__Flavobacteriales
z: g__unclassified_Cyanobacteriia
a0: f__unclassified_Cyanobacteriia
al: o__unclassified_Cyanobacteriia
a2: f__SAR116_clade
a3: o__Puniceispirillales
a4:g__HIMB11
a5: g__Lentibacter
a6: g__Marivita

a7: g__Planktomarina
a8: g__unclassified_Rhodobacteraceae
a9: f__Rhodobacteraceae
b0: o__Rhodobacterales
bl: g__alpha_proteobacterium_HIMB59
b2: f__AEGEAN_169_marine_group
b3: o__Rhodospirillales
b4: g__Clade_Ia
b5: f__Clade_I
b6: o__SAR11_clade
b7: g__RS62_marine_group
b8: f __Comamonadaceae
b9: o__Burkholderiales
c0: g__Alteromonas
c1: f__Alteromonadaceae
c2: g__Photobacterium
c3: g__Vibrio
c4: f__Vibrionaceae
c5: o__Enterobacterales
c6: g__unclassified_Halieaceae
c7: g__Marinobacterium
c8: f__Nitrincolaceae
c9: g__Pseudohongiella
d0: f__Pseudohongiellaceae
d1: g__unclassified_SAR86_clade
d2: f__SAR86_clade
d3: o__Pseudomonadales
d4: g__unclassified_Gammaproteobacteria
d5: f__unclassified_Gammaproteobacteria
d6: o__unclassified_Gammaproteobacteria
d7: g__unclassified_Bacteria
d8: f__unclassified_Bacteria
d9: o__unclassified_Bacteria

MSB1
MSB2
MSB3

DPB1
DPB2
DPB3

图 7    两个养殖阶段细菌差异物种进化分支图

Fig. 7    Cladogram of bacteria differences at two cultivation stages on Cladogram
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Fig. 8    Diagram of the relationship between water quality para-
meters and Eukaryotic Microorganisms communities in each

culture pond based on db-RDA analysis
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计解释 27.45% 的差异。样本呈现 DPB（幼苗期）与

MSB（成体期）的显著分离；DPB 聚集于 CAP1 正值

区，DPA1 和 DPB2 更紧密，DPA3 稍偏离；MSB 集中

于 CAP1 负值区，MSB1 和 MSB3 聚集性强，MSB2 相

对分散。幼苗期，DO（溶解氧）、pH、T（温度）箭头指

向 DPB 聚类区，DPB1 基本垂直分布于 CAP1 轴，DPB2

聚集在 CAP2 轴上，处于 T 和 pH 夹角内。DPB3（橙）

偏离核心区，位于 EC-SAL 箭头方向。成体期，Amm_N

（氨氮）、Nit_N（亚硝酸盐氮）箭头直指 MSB 聚类区，

MSB1 和 MSB3 围绕氮素梯度分布。MSB2 远离氮素

箭头，基本垂直分布于 CAP1 轴。

 4　讨论

 4.1    幼苗期微生态群落特征及其与水质状况的关联

水温、pH、溶解氧是水产养殖中的三大核心水质

因子，其稳定性直接影响到水生动物的生长代谢、免

疫功能、摄食效率。水温通过影响海马的酶活性、呼

吸速率、消化效率，直接决定其生长速度与能量分

配 ，线纹海马适宜的水温范围是 22−28 ℃（ Lin  Q，

2010） [11]，适宜 pH 范围为 7.8−8.2，但稳定性是核心需

求。溶解氧是海马维持呼吸、代谢的直接能量来源，

海马无鳔，需持续游动以保持浮力，耗氧率高于普通

鱼类，且对溶氧波动的敏感度极高，低氧或溶氧骤变

均会快速引发应激（Qin G et al，2014）[2]。

幼苗期的水质参数与微生态群落的相关性分析

可以看出 ， DPA 组 （ A/B/C 池 ）聚集于 db-RDA 图的

CAP1 正值区，且 DPA2 紧密贴合溶解氧（DO）箭头延

长方向，pH 与水温（T）箭头同步指向该区域，表明幼

苗期真核微生物群落主要由光合自养主导，DO-pH-
T 是 DPA 群落的核心驱动因子。结合物种组成 ，

DPA 组以未分类真核生物、皮科动物门及真眼点藻目

为主，其中真眼点藻目为光合自养型藻类，其在高温条

件下光合活性会被抑制，能量损耗会增加，低温（15℃）

条件可以促进真眼点藻生长 ；苏怡等 （ 2017）进行

不同氮源（硝酸钠、碳酸氢铵、尿素）对真眼点藻属生

长的影响试验发现当硝酸钠为氮源时，溶液 pH 保持

在 7.0～8.0 之间，碳酸氢铵、尿素为氮源时 pH 则显

著降低至弱酸性（5.0–6.0），这可能是成体期养殖池真

眼点藻目丰度的下降原因[12];皮科动物为微型真核生物，

其非极地类群可以适应寡营养环境（低氮素），可在低

营养盐条件下维持群落优势（Huber et al，2024）[13]。

幼苗期的细菌群落以适应寡营养环境的异养菌

为主。DPB 组聚集于 db-RDA 图 CAP1 正值区，DO-
pH-T 箭头直指 DPB 聚类中心，表明细菌群落同样依

赖该稳态环境。DPB 组以变形菌门和蓝细菌门为主，

其中变形菌门（如假单胞菌目）为寡营养异养菌，可利

用藻类分泌的 Extracellular polymeric substances（EPS）
作为碳源，无需依赖大量有机质（刘敏，2017） [14];蓝细

菌门中许多为光合自养菌 ，如原绿球藻属 （ Syne-
chococcus）是海洋碳汇的重要组成部分，能与藻类协

同利用光能，进一步维持水体 DO 稳定（焦念志和杨

燕辉，2002）[15]。

此外，该阶段较高的 pH 值和溶解氧以及较低的

氮素可能进一步抑制了异养细菌的过度增殖，减少了

有机质分解带来的耗氧和有毒物质积累，维持了系统

的生态平衡。因此，幼苗期的水质条件不仅支持了海

马早期生长的需求，也塑造了一个稳定、健康的微生

态环境，有利于构建以光合作用为核心的生物地球化

学循环体系。

 4.2    成体期微生态群落特征及其与生长性能和水质

状况的关联

对比三口成体期线纹海马养殖池，发现生长情况

最好的 F 池，其水质情况却表现出低溶解氧，高氮素，

这与我们的正常认知相悖，高氮素-低溶解氧可能源

于 F 池的海马生命活动较强，养殖过程中残饵的分解

及代谢废物的排放较另外两池多，进而导致水体高氮

素的产生，F 池的真核微生物优势类群（MSA3）凯伦

藻科也提示该水体存在潜在的藻华风险[16]；为了探究

生长优势与环境的关联，我们需结合优势类群和富集

类群进行分析。

F 池的真核微生物群落对应样本 MSA3，优势类

群为凯轮藻科，显著富集类群有金藻纲、喜钟虫纲及
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隐藻属。隐藻是一类重要的单细胞鞭毛藻，具有高效

吸收氨氮的能力，且能通过光合作用释放氧气，可以

缓解养殖水体高氨氮-低溶解氧的状况，因此隐藻的

生长常被视为水质良好的标志（朱超等，2024） [17]；金

藻多为单细胞或群体浮游藻类，具有体型小、细胞壁

薄、营养丰富的特点，是虾蟹、贝类、鱼类幼体的天

然饵料（常洪淼，2022） [18]，同时刘雨佳等（2024） [19] 的

研究表明，投喂活体金藻可显著提高菲律宾蛤仔幼虫

的生长速度和存活率。F 池细菌群落的对应样本为

MSB3，优势类群为红杆菌科、慢杆菌属、拟杆菌门，

显著富集类群为黄杆菌科、红杆菌科。红杆菌科是

α-变形菌纲（Alphaproteobacteria）下的一大类革兰氏阴

性菌，多为兼性营养型，广泛分布于海水、淡水及底

泥环境中，是水产养殖系统和自然水体的关键功能菌

群之一，具有降解污染物，维持水体生态平衡的作用

（李亚峰等，2019） [20]；拟杆菌门多为严格厌氧或兼性

厌氧菌，是鱼虾等养殖动物肠道菌群的“优势类群”之
一，其分泌的酶可帮助宿主分解饲料中难以自身消化

的成分（Bilal et al,2019） [21]；红杆菌科（α-变形菌纲）部

分类群具有硝化功能，可将有毒的亚硝酸盐氮转化为

无毒的硝酸盐氮，降低氮素毒性；慢杆菌属为典型的

寡营养-耐高盐菌株，可通过代谢有机碎屑维持水质

清洁，避免碎屑堆积引发的病原菌滋生（Hahnke et al，
2024） [22]，Cao 等（2022）的研究也表明在饲料中添加

红杆菌可提升中华绒螯蟹的生长率和抗病力 [23]。因

此，F 池的氨氮和亚硝酸盐氮浓度高但养殖的海马却

未出现中毒症状可能是因为上述优势类群和富集类

群通过调节养殖池水的理化性质及微生物群落结

构、间接改善了养殖环境。

E 池对应真核微生物样本 MSA2，LEfSe 分析显

示，MSA2 中显著富集顶复动物门及其代表性差异类

群柱形虫属。虽然柱形虫属为自由生活或兼性寄生

的类群（Chiu et al，2022） [24]，但其显著富集在 E 池中，

可能附着于海马鳃丝、体表黏膜，破坏上皮细胞完整

性，导致鳃部呼吸功能下降、体表抗感染能力减弱，

抑制海马食欲，减少摄食量。MSA2 还富集霜霉纲，

该类群为异养腐生藻类，无光合作用能力，需通过分

泌胞外酶降解水体有机质获取营养 （ Ahadi  et  al，
2024）[25]，与细菌（如拟杆菌门）竞争残饵分解产物，导

致残饵降解效率下降，有机质积累易引发水体“隐性

污染”，间接影响海马生存环境。E 池对应细菌样本

MSB2，MSB2 中拟杆菌门为门水平上的优势类群，弧

菌属为属水平上的优势类群（显著高于 D 池、F 池），

二者存在显著的营养竞争。拟杆菌门依赖分泌胞外

水解酶降解残饵，而弧菌属可以通过更快的繁殖速

率抢占残饵资源，导致拟杆菌门对残饵降解、氮素转

化的功能被抑制，无法通过细菌群落将其转化为无害

的硝酸盐氮，反而因弧菌代谢产生少量有毒中间产

物。弧菌属中部分种类（如副溶血性弧菌、哈维氏弧

菌）易引起海马等在海水环境中生活的生物体的一系

列的疾病，可引起皮肤溃疡、烂尾、烂鳍、出血等症

状，导致养殖动物对外界反应迟钝，摄食率下降或停

止摄食等（李营等，2019；王春忠等，2017；刘文军等，

2022）  [26–28]。此外，显著富集的 RS62 海洋类群属没有

明确的水质调控功能，却占据大量生态位，进一步压

缩有益菌的生存空间。

D 池对应真核微生物样本 MSA1，属水平上的优

势类群为旋毛纲和尖尾藻属。尖尾藻属为甲藻门，虽

能耐受高氮环境，但部分种类可产生藻毒素（如麻痹

性贝毒），也是水产动物生物饵料的敌害生物之一

（Nilajkar et al，2025；Simó et al，2009；Hantzsche & Bo-
ersma，2010） [29–31]，不过 D 池的尖尾藻属丰度（25.94%）

还未对海马产生明显毒害。旋毛纲为异养纤毛虫，以

细菌为食，可通过摄食部分有害细菌（如少量弧菌）维

持群落平衡 ，但无光合作用能力 ，无法补充溶氧

（Rekik et al，2025） [32]。D 池对应细菌样本 MSB1，属
水平上的优势类群为未分类黄杆菌科、分枝杆菌属

及拟杆菌门。黄杆菌科可以降解有机碎屑，辅助拟杆

菌门改善水质（Wang et al，2025） [33];但分枝杆菌属部

分种类为条件致病菌，可能在海马免疫力下降时引发

疾病。Luis 等（2014）在长吻海马分离出一株新分枝

杆菌种，患病海马表现为尾部腐烂，严重者可断尾[34]。

不过 D 池溶解氧（4.49±0.11 mg/L）为成体期最高，胡

东等（2017）的研究表明环境因子 COD/NO3
-、COD 对

水 样 中 总 细 菌 群 落 的 影 响 最 大 且 为 正 相 关 [35]，

COD 的值大则需要消耗更多的氧气，水中的 DO 将会

变小，反之，高溶解氧则可以抑制水体中的大多数细

菌增殖；同时可增强海马的免疫力，抑制分枝杆菌的

致病效应。

 4.3    两个养殖阶段的水质状况与微生态群落差异比较

基于结果分析和 4.1、4.2 的讨论，可知幼苗期与

成体期在水质参数和微生态结构方面呈现显著差异，

这些差异反映了线纹海马不同生长阶段的环境需求

及生态调控机制。具体分析如下：

水质状况比较发现，幼苗期水温维持在 23.43±
0.29 ℃，与成体期（22.54±0.04 ℃）存在显著性差异；幼

苗期 pH 值偏碱性（7.99±0.01），Zalizniak 等（2024）[36] 的

研究表明该 pH 环境有利于光合自养藻类生长，同时
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抑制异养细菌增殖，成体期 pH 值因代谢活动（如残饵

分解、氨氮积累）略有下降，需通过微生物（如隐藻的

光合产氧和氮吸收）调节使其维持在适宜范围；幼苗

期溶解氧可实现自给自足，依赖藻类（如真眼点藻目）

光合作用持续供氧，维持稳定的 DO 是幼苗生长的关

键。但成体期养殖池养殖密度和有机负荷增加，水体

中 DO 面临压力，仅通过自养藻类（如隐藻）进行光合

作用和部分细菌（如红杆菌科、拟杆菌门）降解有机

物减少耗氧难以维持平衡，需通过人工进行增氧；幼

苗期氮素偏低，低氮环境可以抑制异养细菌过度增

殖，减少有毒物质积累，成体期氮素显著升高，可通过

向养殖池添加微生态群落（如添加隐藻吸收 NH4
+、添

加红杆菌科进行硝化作用）进行氮素转化，避免毒性

的累积。

微生态群落结构中，真核微生物群落幼苗期藻类

以光合自养型藻类为主（如真眼点藻目），主导碳源补

充和氧供应，构建稳定的藻-菌群落结构；成体期转换

为适应高有机物和氮素环境的类群（金藻纲、隐藻

属、喜钟虫纲），兼具饵料功能（如金藻）和氮素调控

功能（隐藻吸收氨氮）。细菌群落幼苗期以寡营养异

养菌为主（如变形菌门），利用藻类分泌的 EPS 为碳

源，协同藻类维持低氮、低负荷环境；成体期细菌群

落功能多样化，核心类群包括红杆菌科（硝化功能）、

拟杆菌门（残饵降解）、慢杆菌属（有机碎屑代谢），同

时存在潜在风险菌群（如弧菌属），需防范致病风险。

 4.4    氮素累积对微生态群落结构的影响

在水产养殖中，氨氮的累积主要源于动植物残体

和粪便中有机氮的分解；亚硝酸盐氮则是氨氮氧化与

硝酸盐氮还原的中间产物（朱俊鹏等，2024）[37]。从水

质参数来看，成体期水体氨氮（2.57±0.69 mg/L）显著

高于幼苗期（0.40±0.23 mg/L），亚硝酸盐氮也显著高

于幼苗期（0.89±0.59 mg/L vs 0.11±0.07 mg/L），这两个

指标已超过正常溶解氧下幼苗期线纹海马养殖的安

全浓度 [10]。然而，成体期养殖池的海马均表现为健

康，未观察到明显应激或死亡现象，可能是海马养殖

池水体盐度高及采样时水温较低导致，已有研究表明

这些环境因素可降低氨氮和亚硝酸盐对鱼类的毒

性。Jinnan L 等（2021）的研究发现中度高盐度应激有

助于提高水产动物的氨氮耐受性 [38]，Jr L 等（2011）的
研究表明外部环境中的氯离子可通过与亚硝酸盐竞

争进入鱼体的通道 [39]，从而抵消亚硝酸盐的毒性；Kır
M 等（2004）对对虾幼体的研究表明低温会降低氨氮

的毒性，提高氨氮的安全浓度[1]。

对于成体期水体氮素累积的现象，饵料转换（从

桡足类到冰冻糠虾）是一个重要因素。幼苗期时，海

马对投喂的活体桡足摄食率高，且未被摄食的桡足可

存活数小时，残饵量少;同时，桡足类的蛋白质结构易

被水体微生物降解，不易形成氨氮积累。而成体期投

喂的冰冻糠虾为“非活性饵料”，投喂后易下沉堆积，

海马摄食率下降，残饵量显著增加 ;冰冻糠虾的蛋白

质易发生部分变性，且缺乏高效降解冰冻糠虾残饵的

功能类群，微生物降解需要消耗更多酶与时间，导致

有机氮分解不彻底，氨氮生成量显著高于幼苗期。此

外，随着海马的生长，其体质量增加、代谢速率加快、

对蛋白质的摄入量增加，氨氮的排泄量增加。这与刘

立明等（2013）发现在同一温度下，仿刺参的排便量和

个体排便率随体质量增大而增加相似[41]。

从藻类群落的物种组成来看，一方面，光合自养

型藻类的优势类群存在显著差异，真眼点藻目丰度在

幼苗期 DPA 中占比较高，而在成体期的 MSA 样本中

未检出显著丰度。这可能是因为高氨氮（>2 mg/L）会
抑制光合自养藻类的酶活性，降低光合效率；同时，氨

氮在水体中会转化为 NH3（碱性条件下），对藻类细胞

产生毒性，而真眼点藻目对 NH3 的耐受阈值较低，因

此在高氨氮环境中会丧失竞争优势导致丰度下降；另

一方面，耐胁迫功能的异养 /混合营养类群在成体期

显著富集，如甲藻可以通过“储存氮素”（细胞内积累

铵盐）来适应高氨氮环境（Hu et al，2011）[42]，且部分甲

藻（如尖尾藻）可异养摄食细菌，减少对光合的依赖

（安鑫龙等，2013） [43]；隐藻门可在低 pH（7.46～7.76）
环境中高效吸收氨氮，且其藻胆蛋白可适应成体期

“残饵遮光”的弱光环境（Greenwold et al，2019） [44]；而

成体期 E 池（31.07）与 F 池（35.74）的盐度波动则进一

步筛选出旋毛纲等广盐性类群，导致 MSA 组内样本

（MSA1/MSA2/MSA3）对环境梯度的响应差异显著。

从细菌群落的物种组成来看，成体期中拟杆菌门

丰度显著高于幼苗期，蓝细菌门丰度显著低于幼苗

期；拟杆菌门通过分泌“广谱胞外酶”（如蛋白酶、几

丁质酶）降解冰冻糠虾残饵，将有机氮转化为无机氮，

直接参与氮循环（王婷，2019） [45];红杆菌科（MSB3 丰

度为 20.53%）部分类群具有硝化功能，可将氨氮降

解；在张智超等（2017）的研究中，红球菌属（Rhodococ-
cus sp.）的菌株可在 144 h 内将氨氮含量从 1 033.8 mg/L
降解至 10.3 mg/L，氨氮降解率为 97.2%[46]。蓝细菌门

丰度低于幼苗期可能是因为在高氮环境下，异养细菌

可以抑制蓝细菌的生长，但在营养贫乏条件下却能够

抵抗并压制异养细菌（Svercel et al，2019）[47]。

因此，在线纹海马的养殖过程中，幼苗期养殖池
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需要高溶解氧和低氮素的稳定环境，可通过维持光

照、控制水温、补充光合藻类、控制有机质输入以及

避免 pH 波动等策略来促进线纹海马健康生长；对于

成体期代谢废物增加导致的水质恶化，可通过优化投

喂策略减少残饵、缩短换水周期、采用虹吸原理清理

底泥，吸附残饵以及引入高效降解菌（如拟杆菌门、

红杆菌科）等方法来应对水体高氮素负荷。

 5　结论

本研究发现，线纹海马成体期养殖水体的氮素含

量显著高于幼苗期。结合水体微生态群落结构分析

可见，藻菌群落呈现出从“光合自养主导”向“耐氮/异
养降解主导”的结构与功能转变；其中幼苗期依赖光

合自养藻类（真眼点藻目）与寡营养细菌（蓝细菌门）

维持水质稳态，成体期则通过拟杆菌门（残饵降解）、

红杆菌科（氮转化）和耐氮藻类（隐藻属、金藻纲）适

配高氮环境，其中生长性能最好的优势类群组合为；

隐藻属-金藻纲-红杆菌科，该组合可能有利于水质净

化与海马生长。本研究对线纹海马转料期水质调控

的关键靶点与功能类群进行了分析与探讨，为优化线

纹海马转料期水质调控的微生态管理策略、推动养

殖产业的绿色可持续发展提供了重要的理论依据。

然而，本研究主要揭示了群落结构的阶段性差异及其

环境关联，尚未阐明其时间演替规律，未来研究可以

通过高时间分辨率的连续采样检测与更深入的机制

解析，进一步验证其动态关联。
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Stage-Dependent Variation and Association of Microecological Diversity
and Water Quality in Static Culture Systems of Hippocampus erectus

Zou Wenzheng1, 2，Meng Chunlin1, 2，Huang Wenshu1, 2，Li Zhongqin1, 2，Yang Qiuhua3

(1. College of Fisheries, Jimei University, Xiamen, Fujian 361021, China; 2. Key Laboratory of Healthy Mariculture in the East China Sea,
Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Xiamen, Fujian 361000, China; 3. Fujian Fisheries Research Institute, 361000, China)

Abstract: Hippocampus erectus is  one  of  the  major  seahorse  species  cultured in  China.  However,  high mortality
frequently  occurs  during  the  feeding  transition  period,  largely  driven  by  fluctuations  in  water  environmental
factors. To date, the microecological diversity and water quality characteristics of its culture system remain poorly
understood. In this study, cultivation water from H. erectus was investigated across two developmental stages sur-
rounding the feeding transition period, namely the larval stage and adult stage. Growth performance parameters of
seahorses and key physicochemical indices of water quality were systematically measured. High-throughput sequen-
cing based on 16S rRNA and 18S rRNA genes was employed to comparatively characterize the community struc-
ture  and  diversity  of  bacterial  and  eukaryotic  microorganisms,  respectively.  Furthermore,  multivariate  statistical
analyses were conducted to elucidate the relationships between water quality parameters and microecological com-
munities (represented by bacterial and eukaryotic microbial assemblages). The results showed that ammonia nitro-
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gen (NH3–N) and nitrite nitrogen (NO2
-–N) concentrations were significantly higher in the adult-stage cultivation

water  than  in  the  larval  stage.  Microecological  analysis  revealed  that  photosynthetic  autotrophic  algae  (unclassi-
fied_Eustigmatales)  and  oligotrophic-adapted  bacteria  (unclassified_Cyanobacteriia)  dominated  during  the  larval
stage.  Following  the  feeding  transition,  the  eukaryotic  microbial  community  shifted  toward  stress-tolerant  taxa
(Oxyrrhis), while the bacterial community transitioned to nitrogen-tolerant and heterotrophic degrading groups (un-
classified_Rhodobacteraceae, Lentibacter). These findings demonstrate a clear succession of microbial communit-
ies in response to water quality changes during the feeding transition period. This study reveals the changes in the
microbial community structure of aquaculture water during the feed transition in the Hippocampus erectus and their
correlations with water quality factors. The findings provide a theoretical basis and practical pathways for develop-
ing  microecological  regulation  strategies  during  this  period,  and  contribute  to  the  sustainable  development  of
seahorse aquaculture.

Key words: Hippocampus erectus； feeding transition period；water quality parameters；microecological community struc-
ture
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