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淡水河產臺灣文蛤 (Meretrix taiwanica) 腸道菌相分析 

黃慶輝*•吳嘉哲  

農業部水產試驗所水產養殖組 

摘   要 

文蛤為臺灣重要的經濟性雙殼綱軟體動物。文蛤的生長和存活容易受到水溫、鹽度和病原體等

各種環境因素的影響。本研究旨在利用奈米孔定序 (nanopore sequencing) 分析臺灣淡水河文蛤群體

腸道菌的組成，解剖 10 個淡水河產文蛤樣本 (Meretrix taiwanica) 並採取腸道後，萃取細菌核酸並

進行聚合酶連鎖反應、定序及菌相分析。由定序結果發現，文蛤腸道菌中的主要分類群包含具耐熱

特性的地芽胞桿菌屬 (Geobacillus)、芽孢桿菌屬 (Bacillus)、尿素芽孢桿菌屬 (Ureibacillus) 及具固

氮能力之硝化弓形菌 (Arcobacter nitrofigilis)。除此之外，也在文蛤腸道中發現另一種也在貽貝體內

發現過的弓形菌屬種類 (Arcobacter mytili)。這些共生菌可能可以幫助文蛤個體適應野外劇烈變化的

氣候環境並確保其生存能力。 
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前   言 

文蛤屬物種 (Genus Meretrix)，廣泛分布於東

非、東亞及東南亞地區 (Yoosukh and Matsukuma, 
2001)，在中央研究院建置的臺灣貝類資料庫中，

目前臺灣有 5 種文蛤屬物種之記錄，分別為：臺灣

文蛤 (M. meretrix)、中華文蛤 (M. petechialis)、麗

文蛤 (M. lusoria)、韓國文蛤 (M. lamarckii) 以及

皺肋文蛤 (M. lyrata)，但除貝殼輪廓形狀較為狹長

之韓國文蛤及殼表具輪肋之皺肋文蛤外，僅由外

觀等形態特徵進行臺灣產文蛤之鑑種有一定難度 
(Huang, 1999)。過往研究一般認為，臺灣主要的文

蛤物種為由日本引進之麗文蛤 (Chen, 1990; Jeng 
and Tyan, 1982)，近期有學者透過分子生物學研究

以及遺傳學分析結果，認為中華文蛤分為北方群

及南方族群，臺灣的文蛤主要為中華文蛤之南方

群 (Wang et al., 2017)，之後亦有學者採集臺灣淡

水河產之文蛤，透過粒線體基因定序及演化樹分

析，認為過往研究之中華文蛤南方群，實為文蛤屬 
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新種 M. taiwanica  (Hsiao and Chuang, 2023)。 
近年來，臺灣的文蛤養殖偶有突發性死亡的問

題 (Chen, 1990; Han et al., 1996)。導致這些死亡事

件的原因可能包括溫度劇烈變化、短時間強降雨、

污染、細菌或病毒感染、以及池水優養化等因素 
(Kou et al., 1989; Liu et al., 2001)。在病害研究方面，

過去針對水產生物腸道環境中的細菌進行研究的

方法通常是直接從水產生物的組織中萃取細菌，然

後進行培養後進行種類辨識等分析，以了解腸道環

境中細菌的多樣性 (Beeson and Johnson, 1967)。然

而，這種方法存在一些缺點，其中一個主要缺點是

許多細菌難以在人工環境中培養以及生長，這導致

以細菌培養之方式難以準確反映環境中細菌的多

樣性，造成判斷的偏誤 (Hugenholtz et al., 1998)，且

至今大多數有關水生動物細菌感染之研究，主要集

中在動物感染後已死亡的情況下進行，對於水生動

物在感染死亡前的體內細菌組成，我們的了解仍然

有限。對生物體而言，要判斷高比例存在於死亡後

生物體內的細菌是否是導致感染的主要原因，抑或

僅是在生物體死亡後大量增殖的細菌，仍然具有一

定的困難。 
近年來，隨著分子生物學技術的迅速發展，對

於腸道環境細菌多樣性的研究正逐漸轉向環境基 
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因體學的新方向，環境基因體學 (metagenomics)的
概念最早於 1998 年被提出  (Handelsman et al., 
1998)，其著重於直接研究環境中整個微生物群落的

基因，而不是像過去那樣僅限於實驗室中對單一細

菌物種進行純化和培養的研究方法  (Chen and 
Pachter, 2005)，隨著定序技術的不斷進步和成本的

降低，相關研究得以在更廣的範圍以及更高的定序

強度下進行。近年來，環境基因體學的研究方法主

要包括基因霰彈槍 (shot gun) 和新型定序技術，旨

在通過這些方法在單個環境樣本中獲取大量且較

少偏誤的細菌群落序列資料 (Eisen, 2007)。以奈米

孔定序進行腸道環境細菌研究之優缺點以及相關

技術發展目前，主要用於研究細菌的定序方法有

Illumina 公司開發的 Illumina 定序法，以及在本研

究中所使用的奈米孔定序法。這兩種方法有一些不

同之處。Illumina 定序法的準確度相當高，通常超

過 99%。它目前被廣泛應用，但由於其定序原理的

限制，一次只能定序約 300 bp 左右的片段 
(Goodwin et al., 2016)。因此，通常人們會選擇在 16S
序列中歧異度最高的 V3-V4 片段進行定序，以獲得

更好的結果 (Herlemann et al., 2011)。然而，僅使用

16S 高歧異度片段的定序結果可能難以將細菌分類

到物種層級 (Nygaard et al., 2020)。相對而言，奈米

孔定序法的定序準確率稍微較低，通常在 95%以

上，但理論上它沒有定序長度的限制，因此可以一

次定序接近全長的 16S 序列 (約 1500 bp 左右)。
這使得我們可以獲得更多的序列信息，並且在分

類時更容易達到物種層級 (Benítez et al., 2016)。儘

管其準確度略低，但這一點可以依靠其軟體和硬

體技術的持續發展更新，使其定序準確度也不斷

提高，目前而言奈米孔定序法仍具有很大的潛力 
(Heikema et al., 2020)，另近年也有新的定序方式

持續發展，如 PacBio 公司發展的單分子即時定序

技術 (single molecule real-time, SMRT)，除與奈米

孔定序一樣，可定序片段長外，根據定序模式的選

擇，可進行重複定序環形序列結構模式，經由重複

定序其準確率可超過 99.9%，該長片段定序稱作

HiFi (high-fidelity) reads，目前來說其相對價格較

高，但針對細菌 16S 序列片段定序分析，已有許

多相關研究開始使用該技術 (Ardui et al., 2018)，
期待後續技術成熟後價格下降，能在水產養殖領

域作更廣泛的運用。 

本研究所使用的定序技術為奈米孔定序 
(nanopore sequencing)，奈米孔定序的核心技術於

2007 年完成專利註冊，並於 2010 年正式開始運用

相關技術 (Deamer et al., 2016)，與舊有的定序技

術相比，這項技術的特點在於能夠讀取長序列、提

高定序序列片段的長度、大幅提昇定序速度，且能

夠直接對原始 DNA 樣本進行定序 (Jain et al., 
2016)，奈米孔技術的核心概念是在薄膜上嵌入跨

膜蛋白，並在薄膜的兩側建立電位差，從而使溶液

中的離子通過跨膜蛋白形成電流，跨膜蛋白上的

解旋酶 (helicases) 會解開 DNA 的雙股結構，使其

中的單股 DNA 通過跨膜蛋白。這時，通過奈米孔

的 DNA 會影響離子流動，從而改變電流。由於不

同的鹼基對電流的影響不同，通過量測已知序列

引起的電流變化，可以根據電流變化的模式來推

斷 DNA 的鹼基序列 (Jain et al., 2016)。本研究以

環境基因體學為基礎，對於臺灣淡水河產之野生文

蛤之腸道菌其菌相及多樣性進行分析與探討，並討

論定序結果中具有特殊功能性之相關細菌，以及這

些細菌對於文蛤適應野生環境之可能作用。 

材料與方法 

一、實驗動物 

本研究所使用之文蛤樣本共 10 個，於 2020
年 5 月採取自臺北市淡水河口，紅樹林自然保留

區外區域，依 Hsiao and Chuang (2023) 之研究，

淡水河所產文蛤應皆屬於新種 M. taiwanica，文

蛤樣本殼長範圍約在 5–6 cm，捕撈後立即將樣

本冷藏於已放置冰塊之攜帶式冰箱，並於當日帶

回實驗室進行腸道採取以及核酸萃取。 

二、文蛤腸道採取及核酸萃取 

為分析文蛤腸道菌細菌相，文蛤從冰箱取出

後放在保冷劑上維持低溫，並以以解剖刀伸入殼

中切斷閉殼肌以打開文蛤殼，文蛤肉身露出後，以

解剖剪刀剪開文蛤外側肌肉層，並於文蛤內臟團

中挑出腸道組織後，將腸道組織以 protein kinase K
溶解，並使用 MagPurix Bacterial DNA Extraction 
Kit 核酸萃取試劑組配合 Zinexts MagPurix 12A 核
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酸自動萃取儀進行腸道菌相之核酸萃取，萃取完

之核酸則運用 Qubit 4.0 Fluorometer 螢光核酸定

量儀確認濃度及萃取過程是否成功。 

三、運用聚合酶連鎖反應 (PCR) 將文蛤

腸道菌 16S 核糖體序列擴增 

萃取完成之文蛤腸道核酸以 PCR 方式將細菌

16S 核糖體基因序列擴增，使用之試劑為 Fast-Run 
Taq Master Mix with Dye (5X Master Mix, Protec)，
所使用之引子對細菌 16S 核糖體序列具專一性，

引子序列為 20F (5’-AGAGTTTGATCMTGGC 
TCAG-3’) 及 1500R (5’-GGTTACCTTGTTACGA 
CTT-3’) (Eden et al., 1991)，反應條件為 94℃ 1 min；
再進行 94℃ 45 秒、52℃ 45 秒、72℃ 1 分鐘 30
秒，共進行 35 個循環；最後以 72℃反應 10 分鐘，

PCR 完成之產物序列長度約為 1480 bp 上下，已接

近細菌 16S 核糖體序列全長。 

四、奈米孔定序樣本前處理及上機 

將 PCR 產物以電泳確認序列長度，確認成功

擴增 16S 序列後，以 Kapa HyperPure beads  
(Roche)、KAPA HyperPrep Kits (Roche)、Ligation 
Sequencing Kit (Oxford Nanopore) 、 及 Native 
Barcoding Expansion (Oxford Nanopore)，依照原廠

流程將樣本進行製備，製備好之樣本注入專用定

序晶片 (SpotON Flow Cell, Oxford Nanopore)，並

以 MinION 奈米孔定序儀連接電腦進行定序。 

五、序列分析 

本 研 究 利 用 Emu 物 種 分 析 工 具 
(https://github.com/treangenlab/emu) (Curry et al., 
2022) 對已定序的資料進行分析。分析過程包括以

下步驟：序列長度篩選 (1000 bp 以上)、準確度測

試、細菌物種比對分群和多樣性分析。我們使用了

NCBI 的 16S 序列資料庫 (https://www.ncbi.nlm. 
nih.gov/ refseq/) (O’Leary et al., 2016; Schoch et al., 
2020) 以及美國密西根大學團隊編輯的核糖體

RNA 操縱子資料庫 rrnDB  (https://rrndb.umms. 
med.umich.edu/) (Stoddard et al., 2015) 來進行序列

比對。 

結   果 

基本定序結果 

本研究共定序淡水河口之野生 10 文蛤個體之

腸道菌樣本 (TS01-TS10)，為增加細菌辨種之正確

率，在定序完成之序列中，運用 Emu 分析軟體設

定，僅取長度在 1000 bp 以上之序列進行分析，進

行物種組成分析，各樣本成功辨識之有效 16S 序

列數量為 12,265–131,486 條，結果列於 Table 1，
各樣本菌屬組成如 Fig. 1 及 Table 2。 
 
 
Table 1  Sequence reads generated per sample of gut 

microbiota from wild hard clams collected in the 

Tamsui River  

Sample name Reads Percentage (%)

TS01 38,152 5.68 

TS02 131,486 19.58 

TS03 97,752 14.55 

TS04 64,648 9.63 

TS05 12,265 1.83 

TS06 69,509 10.35 

TS07 85,961 12.80 

TS08 18,388 2.74 

TS09 54,541 8.12 

TS10 98,951 14.73 

Total 671,653 100.00 

 
 

 
Fig. 1  Microbial community composition (genus level) 

of gut samples from 10 hard clams collected in the 

Tamsui River.  
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估 算 alpha diversity (Shannon-Wiener's 
diversity index 及  Simpson's diversity index) 及
beta diversity 分別如 Table 3 及 Fig. 2，各樣本之菌

門組成如 Table 4；其中可辨識至屬層級之序列共

671,653 條，比例最高的 4 個屬 (4 屬合計共佔

84.45%) (Table 5) ，依序分別為芽胞桿菌屬 

(Bacillus, 30.20%)、地芽胞桿菌屬  (Geobacillus, 
27.24%)、尿素芽胞桿菌屬 (Ureibacillus, 17.15%)、
及弓形菌屬 (Arcobacter, 9.87%)，各屬細菌組成物

種 (Table 6)，說明如下 (由於許多細菌尚無固定

中文名稱，為避免混淆以學名為主)。 
 

 

Table 2  Genus-level taxonomic assignment of each sample (percentage, %) of gut microbiota from hard clams 

collected in the Tamsui River 

Taxonomic TS01 TS02 TS03 TS04 TS05 TS06 TS07 TS08 TS09 TS10 

Geobacillus 83.75 1.97 91.64 0.25 1.74 0.60 39.90 41.60 0.30 0.56 

Bacillus 1.34 11.29 0.36 97.09 2.11 0.83 1.07 1.10 70.34 68.75

Ureibacillus 0.26 83.15 0.15 0.10 0.73 0.27 0.24 0.42 0.11 1.08 

Arcobacter 0.38 0.05 0.15 0.11 31.56 72.26 0.38 0.39 0.12 0.08 

Other 7.29 0.36 4.04 0.09 3.38 16.74 54.18 6.96 4.20 28.80

Unassigned 6.98 3.17 3.67 2.36 60.48 9.30 4.23 49.53 24.92 0.72 

Total 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 

 

Table 3  Shannon-Wiener diversity index (Shannon_index) and Simpson’s diversity index (Simpson_index) of gut 

microbiota from hard clams collected in the Tamsui River 

Taxonomic TS01 TS02 TS03 TS04 TS05 TS06 TS07 TS08 TS09 TS10 

Shannon_index 0.93 0.76 0.56 0.17 1.35 1.86 3.53 1.29 0.90 1.42 

Simpson_index 0.30 0.31 0.16 0.06 0.57 0.64 0.84 0.58 0.46 0.56 

 

Table 4  Phylum-level taxonomic assignment of nanopore reads (percentage, %) of gut microbiota from individual 

hard clams collected in the Tamsui River 

Taxonomic TS01 TS02 TS03 TS04 TS05 TS06 TS07 TS08 TS09 TS10 

Acidobacteria － － － － － － 0.07 0.21 － － 

Actinobacteria － － － － － － 0.04 － － － 

Bacteroidetes 0.18 － 0.51 － － － 4.99 0.59 － － 

Chloroflexi － － － － － － 0.02 － － 0.04 

Cyanobacteria 1.63 0.13 2.42 － 0.35 0.16 29.57 2.98 0.13 － 

Deferribacteres － － － － － 0.58 0.07 － － － 

Fibrobacteres 0.18 － 0.09 － 0.10 － 0.88 0.30 － － 

Firmicutes 92.01 99.67 95.72 99.83 12.32 2.02 47.74 86.18 99.56 72.93

Fusobacteria － － － － － － 1.13 － － － 

Kiritimatiellaeota － － － － － － 0.06 － － － 

Lentisphaerae － － － － － － 0.35 － － － 

Planctomycetes 3.15 0.05 0.19 － － － 5.70 2.64 0.03 － 

Proteobacteria 2.70 0.15 0.98 0.17 81.38 82.65 7.00 6.76 0.28 27.02

Spirochaetes － － － － － 0.40 0.11 － － － 

Tenericutes 0.08 － 0.05 － 5.85 14.20 0.63 0.12 － － 

Verrucomicrobia － － 0.03 － － － 1.41 0.11 － － 

Unassigned 0.08 － 0.01 － － － 0.23 0.12 － － 
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Fig. 2  Principal coordinate analysis (PCoA) based on 

the genus abundance of 16S rRNA sequencing. The 

PCoA plot illustrates the differences in microbial 

community composition across different samples, based 

on Bray-Curtis distances at the genus level. Each point 

represents a distinct sample (TS01 to TS10), with the 

points’ positioning indicating the similarity or 

dissimilarity of microbial communities between the 

samples. The axes represent the first two principal 

coordinates, with PCoA 1 and PCoA 2 explaining 

42.25% and 24.87% of the total variance, respectively, 

in the abundance of the gut microbial community at the 

genus level for the 10 hard clam samples. Clustering 

samples share similar microbial communities. 

 

一、地芽胞桿菌屬 (Geobacillus) 

以熱脫氮地芽胞桿菌 (G. thermodenitrificans)
所佔比例最高，達 99.45%，次高者依序為 G. 
subterraneus (0.22%)、G. kaustophilus (0.09%)、G. 
stearothermophilus (0.07%) 及 G. thermoleovorans 
(0.07%)。 

二、芽胞桿菌屬 (Bacillus) 

以阿尤海槽芽胞桿菌 (B. alveayuensis) 比例

最高佔 32.32%，次高者依序為馬努司海槽芽胞桿

菌 (B. manusensis, 32.02%) 及地衣芽孢桿菌 (B. 
licheniformis, 29.18%)、B. borbori (2.81%) 及 B. 
aeolius (1.97%)。 

三、尿素芽胞桿菌屬 (Ureibacillus) 

以 熱 球 狀 尿 素 芽 孢 桿 菌  (U. 
thermosphaericus) 所佔比例最高，達 99.74%，其

餘依序為 U. composti (0.24%)、U. thermophilus 
(0.01%)、U. terrenus (0.01%)。 

四、弓形菌屬 (Arcobacter) 

比例最高為貽貝弓形菌 A. mytili (80.53%)，其

餘依序為硝化弓形菌 (A. nitrofigilis, 6.52%)、A. 
butzleri (4.99%)、A. lekithochrous (0.92%) 及 A. suis 
(0.34%)。 

 
Table 5  Genus-level taxonomic assignment of total 

nanopore reads (percentage, %) of gut microbiota from 

hard clams collected in the Tamsui River  

Genus Counts Percentage (%)

Bacillus 202,809 30.20 

Geobacillus 182,931 27.24 

Ureibacillus 115,203 17.15 

Arcobacter 66,269 9.87 

Vibrio 25,090 3.74 

Mycoplasma 10,865 1.62 

Aliterella 4,558 0.68 

Calothrix 4,247 0.63 

Synechococcus 3,826 0.57 

Dulcicalothrix 3,824 0.57 

Candidatus  2,994 0.45 

Brevibacillus 2,806 0.42 

Parendozoicomonas 1,900 0.28 

Sulfurovum 1,788 0.27 

Carboxylicivirga 1,734 0.26 

Aquisphaera 1,667 0.25 

Romboutsia 1,496 0.22 

Geitlerinema 1,305 0.19 

Pseudoalteromonas 1,295 0.19 

Aeribacillus 1,267 0.19 

Other 33,777 5.03 

Total 671,653 100.00 

討   論 

一、定序結果基本評估 

本研究由 10 個淡水河口文蛤腸道萃取細菌並

進行定序及種類辨識，其中 TS05 及 TS08，這 2 樣

本其讀出序列較少 (Table 1)，可能是因為此 2 樣

本濃度較低，進行 nanopore 定序時與其他樣本競

合所導致之結果，往後進行定序時會再更精確調

整各樣本之濃度以達可讀出序列數更為平均之結

果。另外由 Alpha (Table 3) 及 Beta (PCoA, Fig. 
2) 分析發現，各樣本其間差異較大，且有分群之
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情形，其中一個可能成因為，即使於同樣的淡水

河自然保留區域，即於同一生態區位 (niche) 採
集，但河口環境變化快速，在同一生態區位中形

成不同的副生態區位 (sub-niche) (Houliez et al., 
2021)，進而影響環境微生物以及文蛤腸道菌相組

成，但倘要繼續研究這些因素對文蛤之影響，需

對整個淡水河保留區之生態環境做更全面之瞭

解，並進行較高頻度之環境菌相測試等，爰本研

究先以定序結果之主要細菌種類進行探討。 
 
 
Table 6  Species identified in four major genera of the 
gut microbiota from hard clams collected in the 
Tamsui River 

Species Percentage (%)

Genus Geobacillus 

Geobacillus thermodenitrificans 99.45 

Geobacillus subterraneus 0.22 

Geobacillus kaustophilus 0.09 

Geobacillus stearothermophilus 0.07 

Geobacillus thermoleovorans 0.07 

Other Geobacillus species 0.10 

Total 100.00 

Genus Bacillus 

Bacillus alveayuensis 32.32 

Bacillus manusensis 32.02 

Bacillus licheniformis 29.18 

Bacillus borbori 2.81 

Bacillus aeolius 1.97 

Other Bacillus species 1.70 

Total 100.00 

Genus Ureibacillus 

Ureibacillus thermosphaericus 99.74 

Ureibacillus composti 0.24 

Ureibacillus thermophilus 0.01 

Ureibacillus terrenus 0.01 

Total 100.00 

Genus Arcobacter 

Arcobacter mytili 80.53 

Arcobacter nitrofigilis 6.52 

Arcobacter butzleri 4.99 

Arcobacter lekithochrous 0.92 

Arcobacter suis 0.34 

Other Arcobacter species 6.70 

Total 100.00 

二、淡水河口文蛤腸道細菌主要菌種探討 

定序結果發現，成功辨識至屬 (genus) 層級

總計比例最高的地芽胞桿菌屬、芽胞桿菌屬、尿素

芽胞桿菌屬及弓形菌屬，4 屬合計佔總可辨識序列

之 84.45%，顯示這些種類在淡水河野生族群文蛤

之腸道中佔有較大之優勢，一般認為造成文蛤等

貝類養殖疾病或大量死亡的原因之一的弧菌屬細

菌 (Paillard et al., 2004; Yue et al., 2010)，其所佔

整體可辨識比例僅有 3.74% (Table 5)，顯示弧菌屬

細菌其數量較低，應不至於影響野生文蛤族群之

生存，以下就本次定序之 4 個主要細菌屬中占比

較高的細菌物種進行探討 

(一) 地芽胞桿菌屬 

該屬序列中熱脫氮地芽胞桿菌 (99.45%) 含
量超過 9 成以上，本菌在 2001 年才被正式確認名

稱並且發表，該研究經由序列以及演化樹分析，重

新將該菌種自芽胞桿菌屬移至地芽胞桿菌屬，該

屬細菌在各種不同的環境中被發現，且許多種類

具嗜熱性 (thermophilic)，其耐溫程度可超過攝氏

45℃以上  (Nazina et al., 2001, Coorevits et al., 
2012)。著眼於熱脫氮地芽胞桿菌之嗜熱性，近期

也有對其能產生的耐熱酵素進行相關研究 
(McMullan et al., 2004)，如該種細菌可產生在攝氏

50℃以上環境也可以作用的澱粉酶 (amylase) 及
葡萄糖苷酶 (glucosidase) (Thaddeus et al., 2005)，
甚至可以產生屬於羊毛硫抗生素  (lantibiotics) 
類，在高溫下 (攝氏 50–80℃) 結構穩定仍具有抗

菌作用的地芽胞桿菌素 (geobacillin) (Garg et al., 
2012)，在水產養殖方面有做為益生菌以及開發水

產養殖或食品相關抗菌添加物的潛力。 

(二) 芽胞桿菌屬 

本次研究定序完成之芽胞桿菌屬中，以阿尤

海槽芽胞桿菌 (32.32%)、馬努司海槽芽胞桿菌 
(32.02%) 以及地衣芽孢桿菌 (29.18%) 佔大宗。

顧名思義，阿尤海槽芽胞桿菌在西太平洋阿尤海

槽之海底溫泉沈積物中被發現，也具有耐高溫 (最
高可至攝氏 65℃) 之特性 (Bae et al., 2005)。該菌

也被用來分解蝦蟹殼等水產廢棄物，並可以生產

具耐鹽性且耐高溫之鹼性蛋白酶  (alkaline 
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protease)，該蛋白酶在清潔劑中也可以保持結構穩

定，作為洗潔劑中清除血跡等蛋白質污漬的添加

物使用，同時製造過程中也可以將水產廢棄物進

行循環利用 (Annamalai et al., 2014)。馬努司海槽

芽胞桿菌則於巴布亞紐幾內亞周圍馬努司海槽之

海底溫泉沈積物中被發現，該菌也具有高溫下的

代謝活性 (Sun et al., 2019)。地衣芽孢桿菌目前在

生技產業上已經是一種廣泛應用的細菌，具有高

度的生物技術潛力，應用領域眾多，包括生產活性

化合物，應用於水產養殖、農業、食品、生物醫學

和製藥等廣泛領域 (Muras et al., 2021)。在水產養

殖方面，許多研究已經顯示，地衣芽孢桿菌可對病

原性的細菌具有抑制性，可以作為添加劑加入飼料

或添加到養殖用水中，並已應用在虹鱒、白蝦以及

三角魴等種類的養殖 (Raida et al., 2003; Li et al., 
2007; Zhang et al., 2013)。 

(三) 尿素芽胞桿菌屬 

佔該屬序列中 99%以上的熱球狀尿素芽孢桿

菌，與前述熱脫氮地芽胞桿菌類似，經由分子生物

學等鑑定後，由芽胞桿菌屬移至尿素芽胞桿菌屬 
(Fortina, 2001)。該菌也具有嗜熱性，在攝氏 50 度

左右具有最佳的成長速度 (Akita et al., 2011)，且

能產生之酵素在相對高溫下也十分穩定，在工業

應用上非常重要，目前應用的有氨基酸脫氫酶 
(amino acid dehydrogenase, Akita et al., 2011)、過氧

化氫酶 (catalase) (Jia et al., 2017) 和酯酶 (esterase) 
(Gagné et al., 2001)。此外，還可運用熱球狀尿素芽

孢桿菌作為降解木質纖維素生物質的生物催化劑，

這對於生產第二代生物燃料 (Asada et al., 2015; 
Zainudin et al., 2013) 十分有用。 

(四) 弓形菌屬 

本次研究定序完成之弓形菌屬細菌序列中，

以最多的為貽貝弓形菌 (80.53%)，次多的為硝化

弓形菌 (6.52%)。貽貝弓形菌在 2006 年從西班牙

加泰羅尼亞的埃布羅河三角洲採集的淡菜中分離

出來 (Collado et al., 2009)，可能因為貝類體內適

合其生長，所以本研究在淡水河的文蛤腸道中也

有發現貽貝弓形菌，且在弓形菌屬中所佔比例超

過一半。硝化弓形菌為弓形菌屬的模式種 
(Vandamme et al., 1991)，一開始是從加拿大東海

岸的鹹水沼澤地中的禾本科植物根部分離出來 
(McClung and Patriquin, 1980)。由於其主要存在環

境為海洋環境，這在演化以及分類學上引起了廣

泛的興趣，因過往研究其他弓形菌屬物種通常在

溫血動物身上發現 (McClung et al., 1983, Pati et al., 
2010)。硝化弓形菌的其名稱也是因其強大的固氮

硝化作用能力而來，在海水鹽度下具有尿素水解

酶  (urease) 以及固氮酶  (nitrogenase) 的活性 
(McClung et al., 1983)。 

結   論 

環境基因體學的研究，對水產養殖技術發展

提供了一個分子層級的窗口，可揭示水產生物腸

道中的疾病傳播途徑、開發新型益生菌，以及深入

探討水生生物體與細菌的共生關係。這種工具讓

研究人員有機會深入研究不同尺度的生態系統。

近年養殖水產物因為氣候變遷以及養殖密度提高

等緣故，病害以及發生突發死亡的機會也逐漸提

高，發展新型的水產益生菌或飼料添加物，以提升

養殖水產生物抗逆境的能力也是一個十分重要的

方向。 
本次研究淡水河產文蛤之腸道菌相發現，許

多耐高溫的細菌種類，如熱脫氮地芽胞桿菌、阿尤

海槽芽胞桿菌以及熱球狀尿素芽孢桿菌等佔了文

蛤腸道菌之大宗，這可能是因為採集時間點為初

夏，河口環境因容易受潮汐變化影響，且因與一般

河流相比，表面積較大，水溫容易受氣溫影響，而

有夏天水溫更高，冬天相對低溫之情形，而這些細

菌中筆者認為熱脫氮地芽胞桿菌是一開發新型水

產養殖益生菌以及飼料添加物的有力候選，本研

究發現其應可穩定在文蛤體內生存，有協助文蛤

度過河口環境容易產生的劇烈高溫的可能性，且

其可產生在高溫環境也可以作用的各種酵素，以

及在高溫下結構穩定仍具有抗菌作用的地芽胞桿

菌素，值得後續研究探討。 
另外，隨著季節以及副生態區位變化，淡水河

口文蛤其體內之腸道菌是否有發生變化，菌相是

否更迭為可適應河口冬季較低水溫環境之種類，

也是一個值得探討且有後續應用的研究方向，這

些議題尚待後續更進一步的研究，也期待相關研

究成果能協助改善文蛤養殖業相關問題。 
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Bacteria Composition in the Gut of Asian Hard Clam (Meretrix taiwanica) 
from the Tamsui River, Taiwan 

Ching-Huei Huang* and Chia-Che Wu  

Aquaculture Division, Fisheries Research Institute 

ABSTRACT 

The Asian hard clam (Meretrix taiwanica) is a commercially important bivalve species in Taiwan. The clam’s 
growth and survival are influenced by environmental factors such as water temperature, salinity, and pathogens. 
This study focuses on analyzing the composition of gut symbiotic bacteria in the hard clam population from the 
Tamsui River, Taiwan, using nanopore sequencing. The sequencing results indicate that thermophilic bacteria 
(specifically, the genera Geobacillus, Bacillus, and Ureibacillus) and nitrogen-fixing bacteria (Arcobacter 
nitrofigilis) predominate in the gut microbiota of hard clams. Furthermore, an Arcobacter species detected in hard 
clams was also found in mussels. These symbiotic bacteria may assist hard clams in adapting to their environment 
and ensuring their survival. 

Key words: Meretrix taiwanica, gut bacteria, nanopore sequencing, metagenome  
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