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接种两株有益菌的生物絮团净水性能及饲料化潜力
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摘要: 为强化新的絮团形成菌伪杜擀氏菌YN12(Pseudoduganella eburnea YN12, YN)利用养殖尾水生成生物

絮团效果, 并将絮团制成饲料, 探讨在胡子鲶(Claris fuscus)饲养上的可行性。在生物絮团系统中, 接种活性污

泥(Activated sludge, AS)、伪杜擀氏菌YN12和枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis, BS)并配制成7组(AS、YN、

BS、AS+YN、AS+BS、YN+BS和AS+YN+BS), 分析絮团形态结构差异, 评估出对模拟养殖尾水氮去除效果

及微生物群落结构优势的最佳组合, 最终收集最佳组合絮团烘干研磨成粉末添加到商业饲料制粒, 分成对照

组和絮团组两组, 探讨对胡子鲶的生长性能、饲料利用率、肌肉营养成分及肝脏的消化酶和免疫酶活性的影

响。结果表明: YN+BS组水质净化效果稳定, 总氮去除效果(89.6%)良好, 氨氮、亚硝酸盐和硝酸盐积累低, 具
有良好的絮团生成量(9.0 ml/L)及占据优势(47.5%)的反硝化菌群(包括Hydrogenophaga、Flavobacterium、

Pseudoxanthomonas、Burkholderiaceae、Comamonas、Acinetobacter等)。该组絮团粉以5%比例与商业饲料

混合、研磨加工制粒后用于胡子鲶养殖, 发现胡子鲶生长性能[包括存活率: (100±0.00)%＞(95±0.00)%; 增重:
(2.81±0.35) g＞(2.52±0.52) g; 体长增加(1.68±0.36) cm＞(1.51±0.34) cm]和饲料系数55±0.03＞46±0.12均优于

纯商业饲料的对照组, 然而在淀粉酶等消化酶、免疫酶包括过氧化氢酶、总超氧化物歧化物、谷胱氨酸过氧

化物酶等及肌肉营养成分包括谷氨酸、天冬氨酸、丙氨酸和甘氨酸等鲜味氨基酸上均低于对照组。YN+
BS组絮团饲料在生长性能占据优势, 然而在消化能力、免疫活性及肌肉营养成分上并未表现出明显优势, 需
要进一步调整水平絮团添加水平以优化胡子鲶饲养效果。
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20世纪70年代以来, 高密度集约化养殖模式加

大了饵料的投入, 该模式下饵料中仅有11%—36%
的氮被鱼类利用

[1], 冗余饵料会残留在养殖水体和

底泥中, 影响水产品的品质, 甚至影响了渔民的利

益
[2, 3]

。生物絮团由藻类、细菌、原生动物和真菌

等组成, 生物技术(Biofloc technology, BFT)可将水

体中的无机有害氮源转化为滤食性鱼类摄食利用

的菌体蛋白, 通过原位或异位的方式与池塘养殖结

合, 是目前较为有效的适合高密度养殖模式的水体

处理技术之一
[4]
。当养殖水体的有机碳和总氮的比

例(C/N)达到(10—20)﹕1, 异养菌快速生长并大量分

泌胞外聚合物(Extracellular Polymeric Substances,

EPS), 形成具有絮凝作用的生物团聚体
[5], 并能充分

吸收转化养殖水体中的氮来改善水质质量
[6, 7], 同

时异养菌在很大程度上决定着絮团的结构、粒径

及蛋白质和脂类等营养组分的差异
[8]
。利用生物絮

团絮凝技术转化养殖尾水中的氮, 以改善养殖水环

境, 并将回收絮团饲料化, 降低饲料系数、促进鱼

类生长, 是一项值得尝试的高效、健康、节水养殖

模式及生物修复工艺。枯草芽孢杆菌
[9, 10]

作为目前

生物絮团培养常见的益生菌, 能有效降低生物絮凝

系统构建过程中氨氮浓度、缩短生物絮凝系统启

动时间、提高絮团粗蛋白含量, 更加有利于为养殖

对象提供蛋白源
[11]; 活性污泥中富含大量生物絮团
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所需的丝状菌和菌胶团, 可用作生物絮团系统的接

种物
[12]; 而伪杜擀氏菌YN12是新发现的菌胶团形

成菌, 该菌可以能吸收多种单糖、二糖和多糖, 利
用养殖水体中高浓度的铵离子合成氨基酸和蛋白

质, 进而形成生物絮团被鱼类滤食利用
[13]

。为探讨

伪杜擀氏菌YN12作为新的絮团形成菌在水产养殖

的实用性, 本研究采用枯草芽孢杆菌、伪杜擀氏菌

YN12以及活性污泥分成7个组合, 利用模拟养殖尾

水产出生物絮团, 并监测评估出水质质量、絮团产

出量及微生物群落优势的最佳组合, 并将回收的絮

团以5%的添加水平和商业混合制成鱼饲料颗粒
[14],

探讨其对胡子鲶的生长表现、肌肉营养成分及肝

脏酶活性的影响, 为该新菌属在生物絮团养殖的应

用提供有价值的参考。

 1    材料与方法

 1.1    试验接种菌

(1)伪杜擀氏菌YN12为实验室前期培养
[13], 挑

选合适的菌落于LB液体培养基(10 g/L氯化钠 ,
5 g/L酵母提取物和10 g/L蛋白胨)上培养。(2)BS分
离自商业菌粉, 以表面粗糙不透明、污白色或者微

黄色的单个菌在R2A液体培养基
[15](胰蛋白胨0.25 g/L,

酸水解酪蛋白0.5 g/L, 酵母浸粉0.5 g/L, 可溶性淀

粉0.5 g/L, 磷酸氢二钾0.3 g/L, 硫酸镁0.1 g/L, 丙酮

酸钠0.3 g/L, 蛋白胨0.25 g/L, 葡萄糖0.5 g/L)上作为

培养对象。(3)活性污泥采集于武汉江夏污水处理

厂好氧池。

 1.2    生物絮团培养

实验采用6 L的透明玻璃缸(14 cm×19 cm×30 cm)
模拟养殖水体中的絮团反应器, 共14个, 有效体积

4 L, 随机分为7组, 依次为: 活性污泥组(AS)、伪杜

擀氏菌YN12组(YN)、枯草芽孢杆菌组(BS)、活性

污泥+伪杜擀氏菌YN12组(AS+YN)、活性污泥+枯
草芽孢杆菌组(AS+BS), 伪杜擀氏菌YN12+枯草芽

孢杆菌组(YN+BS)、活性污泥+伪杜擀氏菌YN12+
枯草芽孢杆菌组(AS+YN+BS), 每组两个平行。模

拟养殖废水配制每升溶液中含有513 mg CH3COONa、
76 mg NH4Cl、17 mg KH2PO4、10 mg MgSO4·7H2O 、
10 mg CaCl2 及微量元素: 640 mg C10H14N2Na2O8

(EDTA)、50 mg FeSO4·7H2O、130 mg ZnSO4、

399 mg MnCl2·4H2O、75 mg CuSO4·5H2O 和38 mg
CoCl2·6H2O组成

[16]
。整个试验过程分为两个阶段,

第一阶段为1—7d, 每隔3d添加1次上述配方, 共计

3次; 第二阶段为8—19d停止添加配方。同时全程

不换水, 用蒸馏水补充损失的水分。YN和BS分别

在LB液体培养基、R2A液体培养基中扩大培养, 单

NO¡
2 NO¡

3

菌组每次添加100 μL, 混合组按1﹕1比例配制共计

100 μL, 试验1—10d每隔3d添加1次, 11—19d停止

添加。pH维持在7.5—9.5, 进水C/N比在(15—20)﹕1,
24h连续爆气维持溶解氧(DO)＞5 mg/L, 环境温度

控制在15—28℃。每3d测下水中各形态氮: 氨氮

(Ammonium nitrogen, AN)、亚硝酸盐(Nitrite-N,
-N)、硝酸盐(Nitrate-N, -N)和总氮(Total

nitrogen, TN)。
 1.3    生物絮团添加饲料的制备

选取水质净化、絮团产出效果最佳处理组的

生物絮团, 60℃烘箱烘干24h, 然后研磨成粉末, 与
商业饲料以5%添加量均匀混合并使用1 mm模具造

粒, 然后将颗粒放在60℃烘箱干燥至水分低于10%,
将饲料放在干燥箱备用。

 1.4    鱼生长实验

NO¡
3

NO¡
2

将初始平均体长和体重分别为(5.4±0.1) cm、

(1.4±0.3) g的胡子鲶(Claris fuscus)随机分成4组, 每
个玻璃缸的放养密度为1000条/m2, 玻璃缸有效体

积20 L, 放养2d前自来水消毒曝气, 随机分成两组:
絮团组和对照组。在15d的实验期间 ,  絮团组前

3d用通用饲料喂养, 后12d用絮团饲料喂食, 对照组

全程喂养商业饲料(表 1)。每天喂食2次(9:00/17:00),
投喂饲料重量为体重的3%—5%饱食投喂。每次喂

完后换1/3的水并清除玻璃缸中粪便和未摄食的饲

料, 每3d测基本的水质参数以保持所需水质稳定。

在整个试验过程中, 水温、pH和溶解氧分别保持在

(25.0±1.0)℃、7.2±0.2和(6.5±0.5) mg/L, AN、 -
N和 -N浓度维持在(3.82±0.59)、(1.41±0.35)和
(0.06±0.05) mg/L。
 1.5    测定方法

絮团指标表征　　絮团形态: 生物絮团先经冷

表 1   商业饲料主要营养成分

Tab. 1   Chemical composition of commercial feed

指标
Index

近似成分
Approximate

composition (%)
指标
Index

近似成分
Approximate

composition (%)
水分 ≥12 脯氨酸 2.36
粗蛋白 ≥40 甘氨酸 2.56
粗脂肪 ≥4 丙氨酸 2.24
粗纤维 ≥12 缬氨酸 1.99
粗灰分 ≥18 异亮氨酸 1.56
氯化钠 ≥0.4—5.0 亮氨酸 3.09
赖氨酸 2.44 酪氨酸 1.42

天门冬氨酸 3.83 苯丙氨酸 1.83
苏氨酸 1.92 组氨酸 1.11
丝氨酸 1.90 精氨酸 2.76
谷氨酸 7.03
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冻干燥机(SCIENTZ-10N)干燥24h后, 置于5 mL离
心管中, 再加入2.5%戊二醛, 恒温固定1h; 继续置于

4℃冰箱固定12h; 随后用0.2 mol/L磷酸缓冲液冲洗

3次, 每次10min; 然后依次用30%、50%、75%、

90%、95%、100%乙醇脱水, 每次10min; 最后将样

品放在干燥器中干燥12h, 置于场发射扫描电子显

微镜(Hitachi S-4800)下观察并拍照。

絮团粒径: 取适量生物絮团样品, 以激光粒度

分布仪(BT-9300ST)为基础, 测得生物絮团的颗粒

粒径分布。

絮团量(ml/L): 在试验结束时, 使用英霍夫锥形

管取装置中1 L水样静置30min记录絮团体积。

NO¡
2 NO¡

3

水质指标测试方法　　水质指标测试方法: 温
度(T)、溶解氧(Dissolved oxygen, DO)和pH等指标

用多参数水质测定仪(YSI556MPS)测定, 每天2次;
每隔3d测定模拟反应器出水各形态的氮氨氮(AN)、
亚硝酸盐氮( -N)、硝酸盐氮( -N)、总氮

(TN)及COD参照国标(GB 17378.4-2007)中相应方

法测量
[17]
。

微生物群落分析　　在系统运行结束后, 取各

组系统中的生物絮团样品, –80℃储存, DNA提取和

测序委托北京百迈客生物科技有限公司完成。生

物絮体中微生物使用的引物序列为F: 5′-ACTCCTAC
GGGGAGGCAGCA-3′和R: 5′-GGACTACHVGGGT
WTCTAAT-3′[18]

。首先提取絮团DNA后, 设计引物

并在末端加上测序接头, 接着利用PCR扩增并对其

产物进行定量、纯化和均一化形成测序文库, 然后

通过高通量测序Illumina Novaseq 6000进行测序。

碱基识别分析将上述测序所得的原始图像数据文

件转化为原始测序序列。OTU(Operational Taxo-
nomic Unit)信息以97.0%的相似度通过Usearch软件

进行聚类, 每个样本的群落组成均在各个水平进行

统计分析。其中数据预处理: 主要有如下3个步骤:
(1)质量过滤: 首先使用 Trimmomatic v0.33软件, 对
测序得到的原始序列进行过滤; 然后使用cutadapt
1.9.1软件进行引物序列的识别与筛选, 得到不包含

引物序列的待分析数据; (2)双端序列拼接: 使用

Usearch v10软件, 通过overlap对每个样品的待分析

数据进行拼接, 接着根据不同区域的长度范围对拼

接后数据进行长度过滤; (3)去噪: 使用QIIME软件

进行去噪并去除嵌合体序列, 得到最终有效数据。

鱼成长表现　　在鱼饲养阶段1d和15d, 对鱼

进行计数, 并饥饿24h后随机取8条测量体长和体重,
根据以下等式计算生长和营养相关指数:

存活率(Survival rate, SR, %)=[最终鱼数/初始

鱼数]×100

增重(Weight gain, WG, g)=平均最终体重(g)–
平均初始体重(g)

增重率(Weight gain rate, WGR, %)=[平均最终

体重(g)–平均初始体重(g)]/平均初始体重×100
体长增加(Lenght gain, LG, cm)=平均最终体长

(cm)–平均初始体长(cm)
饲料系数(Feed conversion ratio, FCR)=[(投入

饲料干重–未摄食饲料干重)(g)/鱼净增重(g)]×100
特定生长率(Specific growth rate, SGR, %/d)=[ln

平均最终体重(g)–ln平均初始体重(g)]×100/培养天数

肌肉营养成分分析　　为了确定饲料对于胡

子鲶的生理影响 ,  随机取8条采集肝脏和肌肉于

–80℃冰箱保存。为确定肌肉的近似成分, 样品在

烘箱中60℃干燥至恒重, 氨基酸参照(GB/T 18246-
2019)饲料中氨基酸的测定。

肝脏生化分析　　肝脏指标检测交于武汉赛

维尔生物科技有限公司, 其中ɑ-淀粉酶(α-Amylase)、
碱性磷酸酶(Alkaline phosphatase, AKP)、总胆红素

(Total Bilirubin, TBIL)、总蛋白(Total protein, TP)
和丙氨酸氨基转移酶(Alanine transaminase, ALT)由
全自动生化仪检测; 总超氧化物歧化物(Superoxide
dismutase, SOD)活力、丙二醛(Malonaldehyde, MDA)、
谷胱氨酸过氧化物酶(Glutathione peroxidase, GSH-
Px)和过氧化氢酶(Catalase, CAT)用相应的商业试

剂盒(南京建成试剂盒)。
数据分析　　利用Excel和DPS数据分析系统

进行数据统计和分析, PowerPoint 2021和Origin 2021
进行绘图。实验数据用平均值±标准差(mean±SD)
表示, P<0.05为差异性显著。

 2    结果与讨论

 2.1    生物絮团的形成及特征

生物絮团表观形态　　取各组生物絮团在显

微镜下(图 1a—g)观察形态: 其均为褐色, 外形不规

则且表面多孔隙, 聚集了丝状菌、原生动物等。原

生动物不仅丰富了生物絮团微生物的多样性, 还能

形成较长的食物链 ,  增强了絮团的稳定性。在

AS、YN、AS+YN和AS+YN+BS组中发现大量的

线虫和轮虫等, 可提供优质蛋白作为鱼类食物的来

源
[19], 提高了生物絮团作为饲料的营养价值。由于

枯草芽孢杆菌对线虫等有很强的抑制作用
[20], 在

BS和AS+BS组几乎没有此类生物, 而在AS+YN+
BS组又出现了大量此类生物, 可能在接种的活性污

泥中带有大量的线虫, 枯草芽孢杆菌在该组中并未

展现出很好的抑制效果
[21]

。取YN+BS组于扫描电

镜SEM下观察, 絮团(图 1h和图 1i)表观结构较为复
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杂, 出现大量的不规则孔状结构, 同时存在大量的

丝状物和微生物。

絮团大小及生成量　　絮团粒径大小是影响

絮团成分的重要因素之一, 絮团粒径(＜48 μm)越小

富含越多必需氨基酸, 粒径越大(＞100 μm)则含有

更高质量的蛋白质和脂质
[22]

。此外生物絮团的大

小还可能会影响生物絮团技术(BFT)的硝化过程,
低粒径的絮凝物在氨氮和亚硝态氮氧化方面效率

较低
[23], 高粒径絮团可提供更大的表面积以供微生

物附着, 其菌群拥有更高的丰度及多样性
[24]

。在试

验结束时, AS组絮团粒径低于100 μm 的占比高于

其余6组, 可能会导致硝化作用效率下降, 在Stage
Ⅱ出现明显的AN和TN积累(图 4)。粒径(＞100 μm)
占比变化不明显。混合菌组(AS+YN、YN+BS和
AS+YN+BS)在絮团量均高于单菌组(AS和YN), 表
明混合菌能更好地利用养殖尾水中的氮产出更多

的生物絮团
[25], 从而能有效的将模拟养殖水体中的

有害氮转化菌体蛋白改善水质。

絮团微生物群落结构　　在门水平上, 变形菌

门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Acteroideria)、疣微

NO¡
2 NO¡

3

菌门(Verrucomicrobia)和厚壁菌门(Firmicutes)作为

优势菌门, 它们的相对丰度占总细菌的比例依次为

85.8%、93.1%、93.4%、88.3%、89.1%、97.0%和

85.8%。变形菌门是水产养殖领域的常见菌
[26], 在

生物絮团的组成细菌种类中占主导地位, 它可去除

有机物, 在反硝化处理中也起着重要作用
[27], 在

AS和YN+BS组的最高相对丰度分别为79.7%和

77.8%。拟杆菌门也是常见的益生菌
[28], 可以分解

蛋白质和淀粉等大分子物质
[29], 在生物絮团的形成

过程也不可或缺。拟杆菌门通常能在生物絮团系

统中观察到
[30], 它是异养菌的主要成员并且在生物

絮团中比例较大
[31], 在AS组分布最低为5.4%, 而在

其他6组分布为(21.6±4.6)%。异养菌的比例和氮去

除效率、絮团量有着一定的联系, AS组拟杆菌分

布少, 在Stage Ⅱ出现 -N和 -N积累(图 4),
絮团量较低(图 2)。厚壁菌门在YN组最高为13.9%,
而在其他几组较低为0.8%—2.3%。厚壁菌门在地

表淡水丰度较低
[32], 而在废水中检测到的丰度较高

[33]
。

在本研究中观察到的YN组厚壁菌门较高的丰度暗

示该系统中水体的净化效能较低, 这与氨氮去除效
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图 1    显微镜观察(×10)生物絮团的形态

Fig. 1    Microscopic observation (×10) morphology of bioflocs
a、b、c、d、e、f和g分别为AS、YN、BS、AS+YN、AS+BS、YN+BS和AS+YN+BS组; h和i为YN组絮团SEM(×500)和(×3.00 k)形
态; 1. 原生动物; 2. 有机碎屑; 3. 藻类

a, b, c, d, e, f, and g indicate AS, YN, BS, AS+YN, AS+BS, YN+BS, and AS+YN+BS group respectively; h and i are the SEM (×500) and
(×3.00 k) morphologies of the YN group flocs; 1. protozoa; 2. organic debris; 3. algae
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率较低(图 4)存在一定联系。

在属水平上, Hydrogenophaga、Flavobacterium、

Pseudoxanthomonas、Burkholderiaceae、Comamo-
nas、Acinetobacter、Thauera、Paracoccus、Gem-
matimonas、Pseudomonas和Blastocatellaceae是常

见的反硝化菌属, 在AS(41.3%)和YN+BS(47.5%)组
占据主要的优势, 其余五组为17.5%—22.6%。噬氢

菌属(Hydrogenophaga)是水径流系统中的主要的反

硝化细菌
[34, 35], 在AS组相对丰度最高有17.4%, 是

活性污泥处理废水中的优势菌群之一
[36]; Flavobac-

terium是一种典型的异养硝化-好氧反硝化菌属
[37],

在混合菌组(AS+YN、AS+BS、YN+BS和AS+YN+
BS)相对丰度4.5%—6.4%明显高于单菌组1.2%—
2.7%。Pseudoxanthomonas和Acinetobacter作为反

硝化菌属
[38, 39], 在YN+BS组分布最高为7.9%和9.2%,
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图 2   不同组别絮团粒径大小占比及絮团量

Fig. 2   The proportion of floc particle size and the amount of floc
in different groups
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Fig. 3    The bacterial community structure of different groups of bioflocs at the phylum level and the genus level (Denitrifying bacteria and
other genera)
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应该与该组较好的氮去除率(图 4)和较高的絮团量

(图 2)有关。Burkholderiaceae科具有典型的异养反

硝化
[40]
和絮凝

[41]
功能。伪杜擀氏菌YN12(Pseudodug-

anella eburnea YN12)隶属于该菌科, 在混合菌

YN+BS组达11.7%, 而在单菌YN组仅有1.4%, 可能

YN+BS组更适合该菌属的稳定生长。Comamonas
和Gemmatimonas是分别能通过异养硝化-好氧反硝

化
[42]

和增强生物膜形成进行高级脱氮的反硝化菌

属
[43], 两种菌属在各组中相对丰度占比不明显。

Thauera作为传统的反硝化菌属, 能在异养和自养

的条件下生活
[44], 在AS组相对丰度9.0%显著高于

其他6组(0.03%—1.6%); Paracoccus和Pseudomo-
nas在高溶解氧条件下能有效去除有机酸的好氧反

硝化菌属
[45—47], 在YN组分布6.6%高于其他6组

(1.3%—3.0%); Blastocatellaceae属是一种重要的产

絮菌
[20], 具备良好的絮凝能力, 在各组相对丰度占

比不均匀, 可能致使各组中絮团量分布存在一定差异。

絮团净水性能　　试验每次进水COD浓度

300—500 mg/L、TN浓度20—25 mg/L、碳氮比

(C/N)15-20, 以AN为主。试验分为两个阶段, 3次添

加模拟养殖尾水(Stage Ⅰ: 1—7d)和停止添加模拟

尾水(Stage Ⅱ: 8—19d; 图 4)。AN和TN从Stage
Ⅰ最高浓度( 28.32±1.48)和(33.28±3.19) mg/L逐渐

下降到Stage Ⅱ的最低浓度(2.22±1.54)和(4.20±

NO¡
2

NO¡
3

2.87) mg/L, YN组对AN去除效率(79.9%)明显低于

其他6组(95.9%—98.1%); AS、AS+YN、AS+BS和
AS+YN+BS组在Stage Ⅱ出现 -N积累[(3.98±
0.15)、(4.04±0.04)、(3.45±0.11)和(7.64±0.01) mg/L];

-N在整试验过程波动相对平稳。

NO¡
2

该7组试验生物絮团利用养殖尾水脱氮效率高

达91.2%—99.1%, 相对常见益生菌(产朊假丝酵母

固体菌
[48]AN去除率69.52%、巨大芽孢杆菌

[49]TN
去除率63.61%等)处理养殖尾水氮去除率效果更

佳。生物絮团系统通常具有明显的消除亚硝酸盐

氮的能力
[50], 与AS相关的组(AS、AS+YN、AS+BS

和AS+YN+BS)在Stage Ⅱ均出现了明显的 -
N积累, 表明接种活性污泥的生物絮团体系中反硝

化过程可能具有不稳定性。YN组AN去除效率明

显低于其他几组, 可能由于单菌下的絮团反硝化菌

属丰度(22.6%)较低, 厚壁菌门丰度(13.9%)较高导

致水质受污染
[31](图 3), 氨氮同化成菌体蛋白受阻,

絮团量也相对低于其他6组(图 2)。整个试验过程

BS和YN+BS对养殖尾水氮控制效果较明显, 未出

现明显的氮积累滞后, 絮团形成菌能充分利用氮转

化成自身菌体蛋白, 其中YN+BS相对BS絮团量产

出更加明显(图 2)。
从水质参数、絮团量和微生物群落结构分析

表明YN+BS组在水质质量、絮团产出及反硝化菌
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Fig. 4    Changes of four nitrigen in groups of bioflocs culture
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属占比上优于其他6组, 可作为接下来絮团饲料养

殖胡子鲶的试验。

 2.2    絮团饲料化养殖鲶鱼综合评价

生长性能　　生长性能和饲料利用率的提高

是水产养殖实践的主要目的
[51]

。在整个实验过程

中观察到对照组1条鱼死亡, 其生长存活率为(95±
0.00)%低于絮团组(100±0.00)%。试验结果表明(表 2),
絮团组比对照组具有更好的生长性能和饲料利用

率, 具体表现絮团组在增重、体长增加、饲料系数

及特定生长率均高于对照组。生物絮团作为微生

物的集合体, 絮团的粗蛋白含量高, 在添加到饲料

中能够满足水产养殖动物的营养需求, 而鱼类能够

很好地吸收生物絮团中的营养物质, 从而促进动物

生长, 降低饲料成本
[52]
。

生化评价　　通过了解肝脏中消化酶的活性

可以了解胡子鲶对饲料的消化作用能力, 消化酶的

活性也与摄食饲料中营养物质的种类和含量密切

相关
[53]

。α-Amylase是参与营养物质消化和吸收的

主要消化酶, 是评估消化吸收能力及功能的重要指

标
[54], α-Amylase可将淀粉催化分解成单糖以便吸

收利用, 测定消化酶活性可有效反映其不同个体之

间生理生化及所需营养的变化。有研究发现饲料

中添加生物絮团可以提高养殖对象肝胰腺中蛋白

类消化酶的活性
[55], 然而在本试验中对照组α-Amy-

lase高于絮团组(图 5), 说明絮团组饲料并未提高酶

活性, 这可能与絮团饲料烘干制作过程中破坏了酶

的活性有关。碱性磷酸酶(AKP)是动物体内重要的

磷代谢酶, 具有促进含磷(P)物质消化吸收、代谢、

转化、转运、再利用等的功能, 同样是机体免疫反

应酶和解毒酶
[56], 本试验中两组酶活性差异较小。

谷草转氨酶(ALT)活性和总胆红素(TBIL)是反映肝

脏受损的主要敏感指标
[57, 58], ALT通过在氨基酸代

谢和糖异生中发挥关键作用的氨基酸转氨酶, 在机

体蛋白质代谢中起重要作用, 而TBIL是血红蛋白降

解的主要产物, 当肝脏发生病变或受到损伤时, ALT
和TBIL活性升高

[59]; 本试验中絮团组鱼肝脏ALT
(500.5＞403.9 U/L)和TBIL (10.7＞8.9 μmol/L)均高

于对照组, 表明絮团组鱼的肝脏可能存在轻微的损

伤。此外肝脏是鱼体合成蛋白质的重要场所, 肝细

胞受损意味着蛋白质生产量下降
[60], 在对照组和絮

团组TP差异不明显, 两组的蛋白合成并未受影响。

试验一般用丙二醛(MDA)含量、过氧化氢酶(CAT)
活力、总超氧化物歧化物(SOD)活力和谷胱氨酸过

氧化物酶(GSH-Px)活力的过度积累来指示氧化应

激的变化
[61], 总超氧化物歧化酶SOD是机体特异性

清除活性氧自由基的重要抗氧化酶, CAT 是重要的

细胞抗氧化酶, GSH-Px是一种保护细胞膜的结构

和功能免受过氧化物的干扰和破坏的过氧化物降

解酶, MDA是脂质过氧化最主要的标志物
[62]

。本

试验中对照组CAT、GSH-Px和SOD活力明显高于

絮团组, MDA含量略低于絮团组但差异不明显, 意
味着絮团组并未提高肝脏的抗氧化和自由基清除

及抑制脂质过氧化能力。

鱼肌肉营养成分分析　　肌肉组织是鱼类的

主要食用部位, 是水产养殖和鱼类生长研究的首要

目的。衡量鱼的肌肉营养价值不仅要看蛋白质含

量, 更要看组成蛋白质的氨基酸种类及其含量的高

低
[63]

。实验结果显示絮团组饲养的胡子鲶肌肉常

见的15种氨基酸(图 6)均低于对照组, 这可能与絮

表 2   对照组和絮团组鱼的生长性能和饲料利用率

Tab. 2   Growth performance and feed utilization rate of fish in
control group and floc group

指标 Index 对照组
Control group

絮团组 Biofloc
group

相关性P
Correlation P

终末重量Final
weight (g) 3.96±0.52 4.25±0.35 0.26

增重WG (g) 2.52±0.52 2.81±0.35 0.27
增重率WGR (%) 174.4±0.36 194.6±0.24 0.21
最终体长Final
length (cm) 6.91±0.34 7.08±0.36 0.58

体长增加LG (cm) 1.51±0.34 1.68±0.36 0.84
特定生长率SGR
(%/d) 8.43±1.00 9.02±0.77 0.28

存活率SR (%) 95±0.00 100±0.00 0.02
饲料系数FCR 46±0.12 55±0.03 0.00

ALT

AKP

TP

α-Amylase

TBIL

GSH-Px

CAT

SOD

MDA

0 2 4 6 8 10

肝脏生化指标

对照组

絮团组

 
图 5   对照组和絮团组肝脏生化指标比较

Fig. 5   Comparison of liver biochemical indexes between control
group and floc group
ALT、α-Amylase、AKP 单位为×102 U/L, TP单位为×10 g/L,
TBIL单位为μmol/L, GSH-Px单位为U/mg prot, SOD单位为×102 U/
mg prot, MDA单位为×10–1 nmol/mg prot
ALT, α-Amylase, AKP unit is ×102 U/L, TP unit is ×10 g/L, TBIL
unit is μmol/L, GSH-Px unit is U/mg prot, SOD unit is ×102 U/mg
prot, MDA unit is ×10–1 nmol/mg prot)
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团饲料造成胡子鲶氨基酸代谢和肝功能受损, 不利

于鱼类生长发育有关。鲜味氨基酸的含量在一定

程度上决定着动物蛋白质的鲜美, 而其中谷氨酸

Glu、天冬氨酸Asp、丙氨酸Gly和甘氨酸是呈鲜味

的特征性氨基酸, 对鲜味的形成有明显的促进作用
[64],

而絮团组各氨基酸含量均略低于对照组, 说明絮团

在鱼肌肉营养成分及口感上并未取得优势。

 3    结论

研究结果发现, YN+BS絮团组合具有稳定的水

质净化效果、良好的絮团产出能力及反硝化菌属

优势, 该组絮团粉加工成饲料, 促进了胡子鲶的生

长性能, 然而在消化酶、免疫酶及肌肉营养成分上

并未表现出明显优势, 可以尝试进一步调整生物絮

团粉添加水平, 优化生物絮团饲料效果, 更好地促

进胡子鲶的生长。
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WATER PURIFICATION PERFORMANCE AND FEED POTENTIAL OF
BIOFLOCS INOCULATED WITH TWO BENEFICIAL BACTERIA
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XIAO En-Rong1, QIU Dong-Ru1 and WU Zhen-Bin1
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Abstract: In order to improve the efficiency of utilizing the new flocculent forming bacterium Pseudoduganella
eburnea YN12 (YN) in the production of bioflocs from aquaculture wastewater, and to utilize the flocs as feed, the
feasibility of feeding the Claris fuscus was explored. The study focused on bioflocs systems, and involved the inocula-
tion and formulation of activated sludge (AS), Pseudomonas eburnea YN12, and Bacillus subtilis (BS) into 7 groups
(AS, YN, BS, AS+YN, AS+BS, YN+BS, and AS+YN+BS). The purpose of this experiment was to analyze the diffe-
rences in floc morphology and structure, as well as to evaluate the most effective combination in terms of nitrogen re-
moval efficiency and microbial community structure advantages in simulated aquaculture tail water. Finally, the opti-
mal combination of bioflocs was collected, dried and ground into powder and added to commercial feed granulation.
They were divided into two groups: the control group and the biofloc group, to explore the effects on the growth per-
formance, feed utilization rate, muscle nutrient composition, and liver digestive and immune enzyme activities of cat-
fish. The results showed that the water purification effect of YN+BS group was stable, the total nitrogen removal effect
was good (89.6%), and the accumulation of ammonia nitrogen, nitrite and nitrate was low. The group exhibited favo-
rable floc formation (9.0 ml/L) and had dominant denitrification bacteria (47.5%) (including Hydrogenophaga, Fla-
vobacterium, Pseudoxanthomonas, Burkholderiae, Comamonas, Acinetobacter, etc.). The biofloc powder was mixed
with commercial feed at a 5% ratio and used for Claris fuscus breeding after grinding and granulation. It was found that
the growth performance of Claris fuscus [including survival rate: (100±0.00)%>(95±0.00)%; weight gain: (2.81±0.35) g>
(2.52±0.52) g; lenght gain: (1.68±0.36) cm>(1.51±0.34) cm] and feed conversion rate (55±0.03>46±0.12) were better
than those of the control group of pure commercial feed. However, amylase, immune enzymes, including catalase, su-
peroxide dismutase, glutathione peroxidase and other delicious amino acids in muscle nutrition, including glutamic
acid, aspartic acid, alanine and glycine, were lower than those in the control group. The bioflocs feed from YN+BS
group had a good advantage in growth performance of catfish, but not in digestion ability, immune activity, and muscle
nutrient composition. Therefore, it is necessary to further adjust the level of biofloc addition to optimize the feeding ef-
fect of Claris fuscus.

Key words: Beneficial bacteria; Aquaculture tail water; Bioflocs; Denitrifying bacteria; Floc feed; Claris fuscus
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