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鱼类黏膜层微生物研究进展
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摘要：鱼类黏膜层 (主要为皮肤、鳃、肠道等部位) 及其共生微生物在调节鱼类黏膜层微环
境稳态、促进鱼体健康方面发挥重要作用。近 10 年来，鱼类肠道黏膜层微生物因其在鱼
体营养和健康方面具有重要作用而备受关注，而人们对于其他部位黏膜层 (如皮肤、鳃) 共
生微生物的研究却相对滞后。为更好地了解鱼类黏膜层微生物与鱼体健康的关系，本文将
结合近年来的研究结果，对鱼类黏膜层微生物的群落特征、与宿主的相互作用、影响因素、
研究策略和应用价值等方面对鱼类黏膜层微生物的研究现状和存在问题进行综述，旨在为
鱼类黏膜层微生物未来研究的发展方向，及其在生产、实践方面的应用提供理论参考。
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鱼类黏膜层 (主要包括皮肤、鳃、肠道等) 及

其共生微生物是宿主与外界环境接触的第一道屏
障，并在宿主的健康和免疫中发挥关键作用 [1]。
在鱼类黏膜层共生微生物的研究中，肠道菌群在
宿主营养与健康方面的重要作用已被证实[2-6]。相
比于肠道菌群，人们对于皮肤、鳃等与水环境广
泛接触的黏膜层共生微生物与宿主的关系却了解
甚少[7-8]。与肠道微环境类似，存在于皮肤、鳃等
部位的共生微生物也可通过持续和频繁的物质交
换、能量流动和信号传递来维持黏膜层微环境的
稳态，进而调节宿主健康状态[9-11]。因此，深入探
究鱼类黏膜层微生物群落结构及其与宿主、环境
的互作关系，将为有效调控鱼类健康水平和新型
益生菌的开发、利用提供新的视野和途径。 

1    鱼类黏膜层微生物群落特征

鱼类黏膜层不仅具有多种免疫相关因子 (如

黏蛋白、抗菌肽、免疫球蛋白等)，还拥有大量的

共生微生物群，这些微生物在机体发育、体内微

环境平衡和抵抗病原菌入侵方面具有重要作用，

使其成为宿主的“额外器官” [12]。不同部位的黏膜

层共生微生物群落差异构成了它们特有的生态位，

可通过调节黏膜层微环境的稳态，进而促进宿主

的营养与健康[13-15]。 

1.1    鱼类黏膜层微生物的群落结构

鱼类黏膜层共生微生物种类丰富、多样，总

体来看，大多属于细菌域 (Bacteria) 的变形菌门

(Proteobacteria)，其他类群微生物如拟杆菌门

(Bacrteroidetes)、厚壁菌门 (Firmicutes)、放线菌门

(Actinobacteria) 和梭杆菌门 (Fusobacteria) 等同样

属于鱼类黏膜层微生物中的优势类群 (图 1)[16]。相

对于细菌域，人们针对鱼类黏膜层中真菌域

(Fungi) 和古菌域 (Archaea) 微生物的研究相对较少。
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迄今为止，已报道的鱼类黏膜层真菌主要包括子

囊菌门 (Ascomycota)，古菌域主要包括广古菌门

(Euryarchaeota) 和泉古菌门 (Crenarchaeota) 等 (图1)。
鱼类不同部位黏膜层微生物群落结构存在明

显差异[15]。由于鱼类的皮肤和鳃始终暴露于水环

境中，皮肤和鳃黏膜层拥有更多的好氧微生物 (如
放线菌门等)，而肠道作为环境相对稳定的内部器

官，含有更多的兼性或严格厌氧微生物 (如梭杆菌

门等)。在不同部位的黏膜层微环境中，变形菌门、

厚壁菌门和放线菌门为共存的优势类群，拟杆菌

门在皮肤和肠道黏膜层中较丰富，蓝细菌门是皮

肤和鳃黏膜层共有的优势类群 (图 1)[15-16]。有研究

通过培养方法预估，鱼类皮肤黏膜层微生物含量

为 102~104 CFU/cm2，鱼类的鳃组织微生物含量为

103~106 CFU/g，而鱼类肠道每克组织中约含有

108 个异养细菌和 105 个厌氧细菌[17]。

人们对鱼类肠道黏膜层微生物的研究较为深

入，研究内容涵盖鱼类品种差异、食性差异、生

存环境差异等，而有关皮肤、鳃黏膜层微生物的

研 究 主 要 集 中 在 野 生 鱼 类 ， 如 白 斑 红 点 鲑

(Salvelinus  leucomaenis)、 白 斑 狗 鱼 (Esox  lucius)
等[18-21]，或是少数养殖鱼类，如尼罗罗非鱼 (Oreo-
chromis niloticus)、大西洋鲑 (Salmo salar)、青石

斑鱼 (Epinephelus awoara) 等 [22-25]，这些研究主要

关注皮肤和鳃黏膜层微生物的群落结构组成，而

对黏膜层微生物与宿主的互作尚缺乏深层次的

探讨。 

1.2    鱼类黏膜层微生物的类群划分

根据微生物的定居方式，可将鱼类黏膜层微

生物分为两大类群：土著菌群 (“原地居民”) 和过

路菌群 (“外来居民”)[26]。土著菌群可以黏附并定

殖在黏膜层表面或上皮组织内，与宿主具有共生

关系[27]。例如，在肠道黏膜层中，它们对胆汁酸

和胃液环境的低 pH 值具有极强的耐受性。在皮

肤黏膜层中，Lowrey 等[15] 通过共聚焦显微镜观察

到虹鳟 (Oncorhynchus mykiss) 皮肤黏膜层微生物

与上皮细胞和杯状细胞都有关联，定殖部位靠近

上皮顶端部分和上皮深部。

根据微生物种群的相对丰度，又可将微生物

划分为优势菌群 (abundant species)(或核心种群，

core taxa) 和稀有种群 (rare species)，优势类群可能

在微生物群落功能和宿主的生理、生化调节中发

挥重要的作用，群落也更加稳定，而稀有种群可

能具有某些特有的生物学功能 [28-31]。在鱼类黏膜

层微生物的研究中，人们大多关注优势种群，即
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图 1    鱼类黏膜层微生物 (优势门) 及其对于宿主的调节作用[16]

Fig. 1    Mucosal layer microorganisms (abundant phylum) of fish and their regulatory effects on the host
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相对丰度较高的种群 (相对丰度大于 5% 或 1%) 或
相对丰度排名靠前的门、属等分类单元，但目前

研究者们对优势种群尚无统一定论 [29, 32]。虽然稀

有种群在鱼类黏膜层微生物研究中的关注度较低，

但已有研究发现，作为尼罗罗非鱼肠道内分离出

来的非优势菌—柠檬酸杆菌 (Citrobacter spp.) 可
以通过影响鱼肠道的整体菌群，进而影响尼罗罗

非鱼的能量收支平衡和脂肪沉积，这也证实非优

势菌群在肠道微生态平衡中的重要性 [33]。可见，

从微生物生态学的角度来讲，一个健康的微生物

群落是由优势种群、非优势种群或稀有种群等多

种微生物组成的有机整体，能够抵抗任何内部或

外部因素压力，进而维持宿主生态环境平衡和稳

定 [1, 17]。因此，对鱼类黏膜层微生物类群(包括优

势和稀有种群) 组成、生态网络结构和功能的深入

探究是研究调控鱼体健康的关键途径。 

2    鱼类黏膜层微生物与宿主的相互作用

鱼类黏膜层微生物群落是宿主黏膜防御屏障

的重要组成部分，与宿主共同调节黏膜层微环境

的生态平衡 (图 1)。鱼类黏膜层微生物主要通过竞

争黏附位点、营养物质和空间，从而限制或减少

病原体的丰度；或通过产生各种黏膜层物质，如

有机酸、铁载体、细菌素、H2O2、抗菌肽等来拮

抗病原菌 [17, 34]。因此，鱼类不同部位黏膜层微生

物类群的差异与其生理功能息息相关。 

2.1    鱼类肠道黏膜层微生物与宿主的相互作用

在鱼类黏膜层微生物与宿主相互调节作用的

研究中，鱼类肠道黏膜层微生物是目前研究最为

广泛、透彻的类群。鱼类肠道黏膜层微生物一般

为定殖于鱼类肠道中的土著菌群，这类微生物通

常与宿主共同进化，同时在维持宿主肠道健康、

调节机体能量吸收、抵抗病原入侵、调控宿主糖

脂代谢过程和促进肠道发育方面均发挥重要作

用[6, 32, 35-36]。

鱼类肠道黏膜层微生物如拟杆菌属 (Bac-
teroides) 等产生的各种消化酶类可发酵复杂多糖，

产生短链脂肪酸 (short chain fatty acids，SCFAs)，
主要为乙酸、丙酸和丁酸。SCFAs 可影响人和哺

乳动物机体的血糖调节和能量代谢，其中丁酸是

肠上皮细胞的主要能量来源，在机体高能量代谢

过程中发挥重要作用 [37-38]。同时，SCFAs 还参与

调节肠道上皮细胞生长、免疫系统的分化等多种

重要的生物学过程 [37]。厚壁菌门中的梭杆菌属

(Clostridium) 微生物可定殖于肠皱襞之间，与肠上

皮细胞关系紧密，同时有些类群发酵后会产生丁

酸，有助于维持肠上皮细胞的健康水平 [39-40]。此

外，本课题组前期研究发现，暴露于含铜离子的

水体中的鲤 (Cyprinus carpio)，其肠道菌群中产短

链脂肪酸微生物如 Allobaculum、Blautia 等丰度显

著下降，同时肝脏脂肪合成基因表达显著下调，脂

肪分解相关基因表达显著升高，提示在面对环境

胁迫时肠道菌群对宿主机体脂代谢具调控作用[41]。

在抵抗病原菌入侵方面，鱼类肠道菌群中厚壁菌

门中乳杆菌属 (Lactobacillus) 和放线菌门中的双歧

杆菌属 (Bifidobacteria) 在水产养殖中的益生作用

已被广泛证明 [39-40]，益生微生物可通过调节肠道

菌群、改善肠道屏障和竞争排斥等方式抵御病原

体。相反的，在鱼类肠道菌群失衡时，厚壁菌门

中的一些厌氧致病菌，如肠球菌属 (Enterococcus)
和链球菌属 (Streptococcus) 会大量繁殖，引发肠

道疾病[42]。在促进宿主肠道发育方面，人们发现

相较于野生型斑马鱼 (Danio rerio)，无菌斑马鱼肠

上皮分化受到抑制，如缺少肠道碱性磷酸酶活性，

肠上皮细胞缺乏杯状细胞和肠内分泌细胞等，而

肠道菌群的重新植入可改善这一现象[43]。

另一方面，肠上皮细胞黏液通过维持肠道内

细菌定殖、形成宿主与上皮细胞之间的空间分隔

等保护肠道上皮[44]。鱼类肠上皮黏液主成分为黏

蛋白，此外还含有其他蛋白质、离子和脂类等物

质，为微生物的黏附和生长创造了理想的环境。

同时，黏液的组成决定了黏液的黏性、弹性、输

送能力和保护能力等[44]。在哺乳动物肠道中可以

观察到两层不同的黏液层，外层是“松散的”黏液

层，富含微生物群，具有多种寡糖的黏蛋白，内

层黏液层基本为无菌状态[43]。有研究发现，鲤肠

道黏液层和哺乳动物较为类似，虽然在鱼类中尚

未对上述两种黏液层进行描述，但在大西洋鲑中

发现共生菌和病原菌都可以黏附在鱼类肠道黏液

中。然而，某些病原体如血清型鳗弧菌 (Vibrio
anguillarum) 并不附着在肠道外层黏液中，而是直

接附着在黏膜组织上 [44-45]。研究表明，鲤肠道黏

液不仅可以促进细菌黏附，还可通过促进细菌趋

化来帮助微生物在肠道定殖[46]。目前，我们对于

鱼类宿主黏液层与共生菌和病原菌互作的了解还

远远不够，有待通过代谢组学、蛋白组学以及共

生微生物和宿主肠道互作等研究进一步证实。 
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2.2    鱼类皮肤黏膜层微生物与宿主的相互作用

鱼类皮肤长期暴露于水环境中，是与外界环

境接触面积最大的黏膜层组织，但目前对于鱼类

皮肤黏膜层微生物的研究还处于初始阶段[8, 28]。皮

肤黏液层是宿主抵御外部不良环境和病原菌过程

中重要的物理和化学保护屏障。正常的皮肤黏膜

层微生物与宿主形成互利共生关系，皮肤黏液成

分可被某些共生微生物代谢，而皮肤黏膜层的多

功能性正是由于其共生微生物群落和功能的多样性。

皮肤微生物的群落结构特征可直接影响鱼体

健康[47]。例如，与健康的舌齿鲈 (Dicentrarchus lab-
rax) 相比，溃疡舌齿鲈皮肤变形菌门的相对丰度

明显升高 (44.34% vs. 61.22%)，疣微菌门 (Verru-
comicrobia) 的相对丰度明显下降 (48.36% vs. 25.20%)，
溃疡舌齿鲈的皮肤微生物群落中有益细菌丰度减

少 [47]。此外，感染鲤春病毒血症病毒 (Spring
viremia of carp，SVC) 的鲤皮肤黏膜层中，变形菌

门的丰度明显升高[48]。皮肤黏液菌群对鱼体健康

的敏感性提示皮肤黏液菌可作为鱼类的微生物标

记物，有助于评估养殖鱼类的质量 (如健康状况和

生长性能)[28, 49]。此外，鱼类皮肤黏液层除为微生

物提供附着位点之外，也可影响共生细菌的基因

型[50]。例如，大西洋鲑表面黏液层在允许柱状黄

杆菌 (Flavobacterium columnare) 黏附生长的同时，

也改变了其基因的表达[50]。 

2.3    鱼类鳃黏膜层微生物与宿主的相互作用

鳃黏膜层微生物可参与调节黏膜层的免疫状

态和防止病原菌入侵。目前，关于鱼类鳃黏膜层

微生物群落与宿主互作的研究还相对较少。鱼类

的鳃是与外界环境相互作用最为密切的黏膜器官

之一，也是许多病原体的入口[51]。已有研究证明，

鳃黏膜层微生物在调节鳃免疫状态方面具有重要

作用 [52]。例如，弯杆菌属 (Flectobacillus) 作为虹

鳟皮肤和鳃上的优势属，可调节鳃部 IgT 表达和

分泌，调控 B 淋巴细胞的数量并影响其他共生细

菌的增长[52] 。有研究表明，鳃黏膜层共生微生物

的存在可能更有利于鳃的气体交换 [53-54]。例如，

关于鲤和斑马鱼的研究发现，鳃黏膜层中含有氨

氧化和反硝化细菌 (如 Nitrosomas-like 细菌)，这

类功能微生物被认为在鱼类的氨解毒作用中起着

重要作用 [53-54]。另一项研究表明虹鳟鳃黏膜层分

泌的免疫球蛋白 (如 IgT、IgM) 不仅可以清除病原

菌，还可促进鳃黏膜层共生微生物 (隶属于拟杆菌

门和变形菌门) 的定殖[55]。因此，有关鳃黏膜层微

生物在调节宿主健康、气体交换和防止病原菌入

侵方面的作用还有待发掘。 

3    鱼类黏膜层微生物影响因素

对鱼类黏膜层微生物的研究普遍表明，宿主

特性、饮食和环境特征被认为是影响鱼类黏膜层

共生微生物群落结构的主要驱动因素。 

3.1    宿主因素

宿主的遗传背景 (如宿主的食性、发育阶段、

性别等) 被认为是影响鱼类黏膜层微生物种内和种

间差异的重要因素。不同食性鱼类肠道菌群结构

明显不同，肉食性鱼类的肠道菌群多样性普遍较

低，杂食性和草食性鱼类肠道菌群多样性逐渐增

加，肠道菌群的优势类群也有所不同 [56]。例如，

在肉食性鱼类中，鲸杆菌属 (Cetobacterium) 和盐

单胞菌属 (Halomonas) 丰度较高；在杂食性鱼类

中，鲸杆菌属和盐单胞菌属丰度较高；在草食性

鱼类中，梭杆菌属、柠檬酸杆菌 (Citrobacter) 和
纤毛菌属 (Leptotrichia) 的丰度较高。目前，虽然

还没有关于不同食性鱼类皮肤、鳃黏膜层微生物

群落差异的系统研究，但有研究显示，肉食性鱼

类虹鳟皮肤微生物的 α-多样性最高，其次是鳃和

肠道 [15]；而植食性为主的杂食性鱼类褐篮子鱼

(Siganus fuscescens) 后肠微生物的 α-多样性最高，

鳃和皮肤次之[10]；杂食性鱼类鲤鳃 (25 个门，173
个属) 中鉴定出的微生物分类单元反而高于皮肤

(22 个门，156 个属) 和肠道 (24 个门，150 个属)[48]。

因此，有关鱼类食性对皮肤和鳃黏膜层微生物的

影响还有待深入探究。

此外，鱼类在不同发育阶段肠道菌群存在较

大差异，这种差异归因于遗传背景下的宿主不同

发育阶段的转食特性、生活环境等多重因素。例

如，斑马鱼幼鱼的肠道微生物群中细菌的相对丰

度高于成鱼[57]。在大西洋鲑和大口鲇 (Silurus meri-
dionalis) 的不同发育阶段，肠道菌群结构均体现

出明显差异[58-59]。此外，舌齿鲈幼鱼和成鱼的皮肤和

鳃微生物 α-多样性显著高于稚鱼，而金头鲷 (Sparus
aurata) 幼鱼期和成鱼期，皮肤和鳃微生物 α-多样

性无显著差异[60]。不同鱼类鳃黏膜层微生物存在

一定差异，如有研究通过 16S rRNA 变性梯度凝

胶电泳 (PCR-DGGE) 发现异育银鲫 (Carassius auratus
gibelio) 和团头鲂 (Megalobrama  amblycephala) 鳃
黏膜层微生物组成具有差异[61]。有关鱼类性别对
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鱼类黏膜层微生物群落结构的影响尚存在争议。

例如，有研究发现不同性别三刺鱼 (Gasterosteus
aculeatus) 和河鲈 (Perca fluviatilis) 肠道菌群存在

差异[62]，但也有研究发现不同性别斑马鱼肠道菌

群是相似的[57]，这归因于宿主差异、饮食和环境

差异等多种综合因素。

虽然鱼类皮肤长期暴露在水环境中，但皮肤

黏膜层共生微生物的群落组成受宿主因素影响较

大，且明显不同于周围的水体微生物。例如，有

关 44 种珊瑚礁鱼类的研究表明，皮肤微生物具有

宿主特异性，且皮肤微生物多样性高于水体微生

物[63]。然而有关宿主的性别、发育阶段等因素对

鱼类皮肤和鳃黏膜层微生物群落特征的影响还有

待探究。 

3.2    饮食因素

摒除宿主遗传因素的影响，同一种鱼类黏膜

层微生物群落结构也会受到饲料组分、益生菌、

益生元等各种饮食因素的影响[64]，这种饮食因素

在一段时间内可重塑宿主黏膜层微生物，但一般

不影响核心种群或优势种群的结构特征。如虹鳟

摄食后的短时间 (3 h) 内不足以引起肠道菌群组成

的显著变化，但可以引起某些物种的多样性和相

对丰度的变化[65]。同样的，大口鲇在摄食后的 3、
12 和 24 h，肠道菌群的 α-多样性并没有发生变化，

但优势门的相对丰度有所不同，这也暗示短期进

食会影响优势物种丰度的变化，但对微生物的多

样性影响较小[59]。

有关鱼类膳食或水体添加益生菌对维持和改

善鱼体肠道健康一直是研究的热点[64]。然而，膳

食或水体中添加益生菌不仅可以使肠道中具有黏

附活性的益生菌占优势，还可显著增加皮肤黏膜

层中蛋白质的含量[13]。也有研究表明，添加益生

菌可调节皮肤和鳃黏膜层微生物的群落结构 [66]。

由此看来，饮食因素或饮食中添加益生菌、益生

元等既会影响鱼类肠道菌群，也可影响皮肤、鳃

等黏膜层微生物的构成。 

3.3    环境因素

大部分鱼类终身生活在水环境中，各种水环

境因子 (如水体温度、pH、盐度等) 直接或间接影

响鱼类黏膜屏障及其共生微生物群落结构[67]。虽

然鱼类胚胎是在一个相对稳定的无菌环境中 (在卵

内或母体内) 发育，但受精卵孵化后，鱼体的皮肤、

鳃和肠道会受到不断变化的环境因素的影响，这

些因素在其整个生命周期中极大地影响黏膜层共

生微生物的群落结构。在众多环境因子中，盐度

被证实是影响鱼类肠道菌群、鳃和皮肤共生微生

物的主要环境因子。有研究发现，淡水和海水鱼

类肠道菌群存在显著差异[32]。此外，生活在不同

的盐度环境中的广盐性鱼类，肠道菌群也有所差

异。例如，尼罗罗非鱼在低盐或高盐胁迫下，肠

道中条件致病菌如不动杆菌属  (Acinetobacter) 和
希瓦氏菌属  (Shewanella) 的比例增加，有益微生

物群落数量减少[22]。此外，盐度也可显著影响鱼

类皮肤黏膜层微生物，变形菌门是海水和淡水大

西洋鲑皮肤中的共有优势类群，随着盐度的增加

(从淡水到海水) 拟杆菌门、放线菌门、厚壁菌门、

蓝细菌门和疣微菌门的丰度逐渐减少 [68]。然而，

相比于肠道内环境，鱼类的皮肤和鳃直接与水环

境相接触，皮肤和鳃黏膜层微生物更易受到各种

环境因素的影响[15]。因此，相比于肠道环境，皮

肤和鳃黏膜层微生物与水体微生物的相似性更高。

此外，鱼体健康状态、季节变化、饲养模式

等因素均会引起鱼类黏膜层微生物的变化 [16, 28]。

有研究表明，与健康个体相比，其鳃黏膜层嗜冷

杆菌属 (Psychrobacter) 的丰度较低，而潜在的致

病菌黄杆菌属和黏着杆菌属 (Tenacibaculum) 的丰

度较高[69]。养殖大西洋鲑的肠道微生物对水温的

季节性变化反应较为敏感，弧菌科 (Vibrionaceae)
在较高温度下为优势菌群 (14~18 ℃)，相对应的，

在较低温度时 (10~12 ℃)，弧菌科的丰度低于检测

限，厚壁菌门中的一些乳酸菌成为肠道中的优势

菌群[70]。 

4    鱼类黏膜层微生物研究策略和应用价值

大量证据表明，鱼类黏膜层共生微生物在宿

主的健康方面发挥着关键作用。在水产养殖中，

密集、集约化的养殖方式增加了鱼体生态失调 (即
微生物失衡) 和病原感染的风险，从而给水产养殖

带来不可估量的损失，如何寻找切实有效的方法

提升鱼类健康水平对水产养殖业的可持续发展至

关重要[24]。对鱼类黏膜层微生物群落结构、与宿

主互作机制及其影响因素的探究，将为人为操控

鱼类黏膜层微生物、调控鱼体健康提供新的见解，

也可为野生环境中评估鱼类健康水平提供新的思路。 

4.1    鱼类黏膜层微生物研究策略

鱼类黏膜层微生物群落和功能的研究主要依

6 期 张艳敏，等：鱼类黏膜层微生物研究进展 1121

中国水产学会主办  sponsored by China Society of Fisheries https://www.china-fishery.cn

https://www.china-fishery.cn


赖于免培养和纯培养技术 (图 2)。目前，16S rRNA
高通量测序 (Illumina MiSeq/HiSeq 等) 已成为评估

微生物群落结构最基础、最常用的技术手段 [71]，

此外，宏基因组 (Metagenomics)、纳米孔 (Nano-
pore) 等新兴测序方法成本的逐步降低，蛋白组学

和代谢组学技术的迅速推广等也将进一步推动人

们对鱼类黏膜层微生物群落结构和功能的了解

(图 2)。
研究表明，纯培养技术往往只能检测到微生

物群落的有限部分。然而，基于微生物生态学的

原理，微生物群落中的分类单元间存在复杂的交

叉喂养关系 (即一种微生物的代谢产物很可能是与

其共生微生物的代谢底物)。因此，黏膜层微生物

群落结构、代谢产物、各分类单元间的分子生态

网络关系、黏膜层组成成分等都将为纯菌株的培

养和益生菌的筛选提供参考 (图 2)。 

4.2    鱼类黏膜层微生物研究在水产行业的应用

价值

皮肤、鳃和肠道是鱼类中研究最多的 3 种黏

膜层组织。然而，有关鱼类共生菌的分离及其益

生菌对黏膜组织影响的研究主要集中在肠道，较

少有研究关注鱼类皮肤和鳃黏膜层共生益生菌，

而皮肤和鳃也将是挖掘鱼源益生菌的重要来源。

同时，鱼类鳃、肠道和皮肤黏膜层微生物优势种

的差异，提示在养殖中采用复合益生菌提升鱼体

健康水平和环境适应能力似乎更为可行[25]。在养

殖环境中，对鱼类黏膜层微生物益生菌的筛选、

开发和应用，既可为未来操控鱼类黏膜层微生态

平衡和调控鱼类健康提供重要思路，也可促进养

殖业的绿色可持续发展[9-11]。

此外，在野生环境中，可变的皮肤和鳃黏膜

层微生物以及它们对环境因子响应的敏感性，表

明鱼类皮肤和鳃黏膜层微生物是开发野生环境 (如
重要的种质资源保护区、水库等) 鱼类健康水平或

环境健康状态微生物标志物的重要目标[72]。由此

可见，皮肤和鳃黏膜层微生物对多种病原感染和

环境压力的敏感性，可使其作为快速诊断野生环

境和养殖鱼类疾病的指标，从而指导我们对水生

环境评估和野生鱼类的保护工作。
 

5    展望

鱼类黏膜层微生物与鱼类健康存在着错综复

杂的联系。近年来，虽然人们对鱼类肠道菌群的

研究取得长足的进展，然而人们对鱼类黏膜层微
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图 2    鱼类黏膜层微生物的分布部位、与上皮细胞的相互作用及研究策略

Fig. 2    Distribution, interactions with epithelial cells and research strategies of fish mucosal microorganisms
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生物 (尤其是皮肤和鳃) 群落结构的决定因素、各

微生物分类单元间的生态网络关系及其与宿主互

作原理的系统理解仍然缺乏。

从理论研究方面来看，未来针对鱼类黏膜层

微生物功能及其与宿主相互作用的研究需要宏基

因组学、蛋白组学、代谢组学和优化的纯培养技

术 (如基于微生物分类单元交叉互养关系的纯培养

手段) 等方法、技术的有机结合。同时，我们对于

鱼类宿主如何调节黏液蛋白基因表达、黏液糖基

化模式和黏液组成以对共生菌和病原菌黏附作用

了解还远远不够，微生物定殖皮肤、鳃和肠道黏

膜层的关键基因，如附着或黏液蛋白降解的基因，

需要被进一步的探索[73]。

在水产益生菌筛选方面，除肠道外，鱼类其

他部位黏膜层共生微生物均可作为鱼源益生菌挖

掘的重要来源。已有研究发现皮肤和鳃黏膜层的

免疫状态也可通过饲料或水体添加益生菌来调

节 [66, 74]，因此，益生菌对鱼类黏膜层表面的作用

不应仅仅局限于肠道，还应广泛探索其对皮肤和

鳃的影响，鱼类黏膜层微生物中益生菌的开发和

利用也将为未来综合管理和调控鱼类健康提供新

的思路。

（作者声明本文无实际或潜在的利益冲突）
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Research progress of mucosal microorganisms of fish
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Abstract: Fish mucosa (mainly skin, gill, intestine, etc.) and their symbiotic microorganism play a key role in reg-
ulating the homeostasis of the fish mucosal microenvironment and promoting fish health. In the past 10 years, fish
intestinal mucosal microbes have attracted much attention because of their important role regulating fish nutrition
and health. However, research on symbiotic microbes in other mucosal organs of fish (such as skin and gill) has
been  relatively  delayed.  In  order  to  better  understand  the  relationship  between  fish  mucosal  microbes,  mucosal
microenvironment homeostasis and their effects on fish health， this article will review the research progress and
the  existing  problems  of  fish  mucosal  microorganism,  in  terms  of  the  community  structure,  influencing  factors,
research strategies and application value of fish mucosal microbes based on the literature published in recent years.
It aims to provide new ideas and strategies for the effective regulation of mucosal microorganisms of fish and their
applications in production and practice.
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tion value
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