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Σύντοµη περιγραφή (ΤΠΕ):  
Η έκθεση περιλαµβάνει την περιγραφή του εντερικού µικροβιώµατος στο µαγιάτικο S. dumerili κατά τη νυµφική 
εκτροφή του και την εµπλοκή τους σε αντίστοιχα µεταβολικά µονοπάτια φυσιολογίας θρέψης. Ο ρόλος του εντερικού 
µικροβιόκοσµου  είναι σηµαντικός για τη φυσιολογία σε συνεργασία µε άλλα συστατικά και την υγεία του ξενιστή.  Η 
δοµή και η λειτουργία του καθορίζεται από πολλούς παράγοντες και για αυτό, µπορεί να είναι µοναδικός για κάθε 
άτοµο ενώ παρουσιάζει και µεγάλη µεταβλητότητα ακόµη και στο ίδιο άτοµο ανάλογα µε τις συνθήκες. Αποτελεί ένα 
σύνθετο οικοσύστηµα που είναι σε διαρκή αλληλεπίδραση του ξενιστή µε το περιβάλλον και τα θρεπτικά συστατικά.  
Για να επιτευχθεί η κατανόηση των συµβιωτικών σχέσεων των εντερικών µικροβίων µε τους ξενιστές πρέπει πρώτα να 
χαρακτηριστεί το «core», κοινό βασικό µικροβίωµα δηλαδή η δοµή, η σύσταση και η λειτουργία του. Επιπλέον, η 
αποκάλυψη της δοµής και λειτουργίας των εντερικών µικροβιοκοινοτήτων και η ταυτοποίηση του µικροβιώµατος 
βοηθά στην κατανόηση διεργασιών που εµπλέκονται στη φυσιολογία θρέψης του οργανισµού. Το παραδοτέο 2.4.2 
περιγράφει τη σύσταση ειδών των βακτηρίων που φιλοξενούνται στα πρώτα στάδια ανάπτυξης και εξηγεί την τυχόν 
δράση τους και εµπλοκή τους σε µεταβολικά µονοπάτια θρέψης µε στόχο την βελτίωση του µεταβολισµού κατά την 
νυµφική εκτροφή του µαγιάτικου. Τα αποτελέσµατα έδειξαν ότι τα πρώτα αναπτυξιακά στάδια του S. dumerili 
εµφάνισαν βακτηριακές κοινότητες µε διαφορετική δοµή και δεν υπάρχει επικάλυψη µε τις βακτηριακές κοινότητες 
του νερού εκτροφής και της παρεχόµενης τροφής τροχοζώων. Η δοµή των επόµενων αναπτυξιακών σταδίων, ηµέρα 3 
και ιχθυδίων 0,5 g είχε ελάχιστη οµοιότητα µε την κοινότητα των αυγών και της εκκόλαψης. Προτείνεται συστηµατική 
παρακολούθηση της αύξησης των βακτηρίων του γένους Vibrio στο νερό της εκτροφής, και ειδικότερα των πιθανώς 
παθογόνων, κατά τη διάρκεια των ηµερών µέχρι το στάδιο των ιχθυδίων 0,5 g. Από τα αφθονότερα βακτήρια µε 
δυνητικώς ωφέλιµο ρόλο για τα πρώτα αναπτυξιακά στάδια αναγνωρίστηκαν τα Pseudoalteromonas carrageenovora, 
Phaeobacter sp. και Ruegeira sp. Στελέχη των τριών αυτών βακτηριακών ταξινοµικών οµάδων θα µπορούσαν να 
χρησιµοποιηθούν ως προβιοτικά και για την εκτροφή του µαγιάτικου µετά από κατάλληλες πειραµατικές δοκιµασίες. Η 
πληροφορία των εντερικών µικροβιοκοινοτήτων για το µαγιάτικο θα χρησιµοποιηθεί́ µελλοντικά́ για την καλύτερη 
αφοµοίωση των θρεπτικών συστατικών της ιχθυοτροφής και τη διατροφική αναβάθµιση των ιχθυοτροφών. 

  



  ΜΑΓΙΑΤΙΚΟ Τ6ΥΒΠ-0068 
 

Παραδοτέο – Π2.4.2 Μικροβιώτες πρώτων σταδίων µαγιάτικου 
 

2	

Εισαγωγή 

Μέσα από την συνεξέλιξη, τα βακτήρια και οι ξενιστές έχουν αναπτύξει στενές σχέσεις. Οι µικροοργανισµοί 
των τελεόστεων (Sullam et al. 2012, Egerton et al. 2018, Legrand et al. 2020, Yukgehnaish et al. 2020) 
παρέχουν θρεπτικά συστατικά στους ξενιστές τους, πιθανότατα διεγείρουν την ανάπτυξη τόσο του 
ανοσοποιητικού (π.χ. Dimitroglou et al. 2011) όσο και του µεταβολισµού τους, ενώ ασκούν προστατευτικό 
ρόλο από εισβάλλοντα παθογόνα ή δυνητικά παθογόνα, επηρεάζοντας την ανοσολογική απόκρισή τους 
(Gomez & Balcazar 2008), τη συµπεριφορά σίτισης και το συνολικό µέγεθος του ιχθύος. Ο µικροβιακός 
αποικισµός διαµορφώνει το ανοσοποιητικό σύστηµα του ξενιστή που µε τη σειρά του µπορεί να 
διαµορφώσει τη µικροβιακή σύνθεση (Rawls et al. 2006). Γενικά, στους ζωικούς οργανισµούς, κατά τη 
διάρκεια ανάπτυξης του εντέρου, θα πρέπει αρχικά να ελέγχεται το βλεννογόνο ώστε να προσαρµόζεται 
στην πρόσληψη θρεπτικών συστατικών µέσω της τροφής και η κοιλότητα του αυλού που αποτρέπει τη 
µετάβαση των µικροβίων στο εσωτερικό των κυττάρων του εντέρου. Σε αντίθεση µε τα θηλαστικά, η κάθετη 
µετάδοση των µικροβιωτών δεν φαίνεται να είναι ο κύριος τρόπος απόκτησης των απαιτούµενων για την 
επιβίωση των ιχθύων µικροοργανισµών, βάσει των ελάχιστων στοχευµένων µελετών που υπάρχουν µέχρι 
σήµερα. Αντίθετα, φαίνεται να αποκτούν αυτούς τους µικροοργανισµούς από το περιβάλλον τους και στην 
περίπτωση των εκτροφών, το περιβάλλον του εκκολαπτηρίου (Minich et al. 2021) και η παρεχόµενη 
ζωντανή τροφή (Nikouli et al. 2019) αποτελεί ίσως το πιο καθοριστικό παράγοντα για τη δοµή των 
µικροβιωτών και του µικροβιώµατος που θα αποκτήσουν οι ιχθείς. 

Μέχρι σήµερα οι µικροβιώτες, δηλαδή το σύνολο των µικροβιακών ταξινοµικών οµάδων σε ένα δείγµα, και 
το µικροβίωµα, δηλαδή το σύνολο του µικροβιακού γενετικού υλικού ενός δείγµατος, που σχετίζεται µε το 
Seriola dumerili δεν έχουν µελετηθεί, παρόλο που για µερικά εκτρεφόµενα είδη ιχθύων όχι µόνο είναι 
αρκετά γνωστός ο ρόλος τους µικροβιώµατος τους αλλά γίνονται και προσπάθειες βελτίωσης της αύξησης 
και της υγείας των ιχθύων µέσω µεθόδων χειραγώγησης του µικροβιώµατος τους (Luna et al. 2022). 
Ωστόσο, υπάρχουν δεδοµένα για άλλα είδη του γένους (S. lalandi, S. quinqueradiata και S. rivoliana). To 
επιστηµονικό ενδιαφέρον εστιάζεται κυρίως στην αντιµετώπιση του µικροβιολογικού κινδύνου από το 
στάδιο του αυγού µέχρι µερικές ηµέρες µετά την εκκόλαψη (ΗΜΕ) (Kumon et al. 2002, Verners-Jeffreys et 
al. 2006, 2007, Stuart et al. 2010, Patrick et al. 2019, Veyrand-Quirós et al. 2020, 2021). Ειδικότερα για το S. 
lalandi, έχει γίνει µία πιο στοχευµένη µελέτη που περιλαµβάνει την ανάλυση των βακτηριακών κοινοτήτων 
σε διαφορετικά µέρη του σώµατος και όργανα κατά τα πρώτα αναπτυξιακά στάδια και σε ώριµα άτοµα, 
αλλά επιπλέον περιλαµβάνει και τη σχέση των µικροβιωτών του είδους µε το περιβάλλον της εµπορικής 
εκτροφής του (νερό και αβιοτικές επιφάνειες του εκκολαπτηρίου) (Minich et al. 2021). 

H γνώση της φυσιολογίας θρέψης και εφαρµοσµένης διατροφής συµβάλει στην κατανόησή των απαιτήσεων 
σε θρεπτικά συστατικά σε κάθε είδος ψαριού για κάθε αναπτυξιακό στάδιο και αποτελεί εργαλείο 
αξιολόγησης υγιούς οργανισµού, ορθής διαχείρισης εκτροφής και παραγωγής υψηλής ποιότητας ιχθυδίων 
και ενήλικων ψαριών. Τα κωπήποδα είναι η φυσική τροφή των ιχθυονυµφών στην θάλασσα, πλούσια σε 
αµινοξέα και λιπαρά οξέα και το µικρός µέγεθος των ναυπλίων είναι ιδανικό για την σίτιση των 
ιχθυονυµφών (Conceição et al. 2010, Rønnestad et al. 2013) του µαγιάτικου.  Η µελέτη των εντερικών 
µικροβιωτών θα συµβάλει στο να παρέχει πληροφορίες για την προσθήκη στο σιτηρέσιο του κατάλληλου 
θρεπτικού συστατικού στο διατροφικού πρωτόκολλο στο κατάλληλο αναπτυξιακό στάδιο του µαγιάτικου 
ώστε να είναι καλύτερα αξιοποιήσιµο από το ψάρι. Ο στόχος είναι να αποκτήσουµε γνώση ώστε το 
σιτηρέσιο που δίνουµε και η κατανάλωση του να σχετίζεται µε συγκεκριµένη διατροφική παρέµβαση.  

O σκοπός του παραδοτέου είναι να χαρακτηριστούν οι µικροβιακές κοινότητες που σχετίζονται µε τα πρώτα 
αναπτυξιακά στάδια κατά την εκτροφή του Seriola dumerili για πρώτη φορά. Πιο συγκεκριµένα, 
αναλύθηκαν οι µικροβιώτες των αυγών, την ηµέρα της εκκόλαψης, 3 ηµέρες µετά την εκκόλαψη και σε 
ιχθύδια 0,5 g µε κύριο στόχο τη διερεύνηση των κοινών βασικών (core) µικροβιωτών. Διερευνήθηκε, 
επίσης, η δυνατότητα διαχωρισµού αυτόχθονων και αλλόχθονων (νερό εκτροφής και καλλιέργεια 
τροχοζώων) των παραπάνω σταδίων. 

 

Υλικά και Μέθοδοι 

Συλλέχθηκαν δείγµατα από τις εγκαταστάσεις της Γαλαξίδι Θαλάσσιες Καλλιέργειες Α.Ε. από τα πρώτα 
στάδια εκτροφής των ιχθυονυµφών ανά διαφορετική ηµέρα εκτροφής όπως αυγά και ιχθυονύµφες από την 
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ηµέρα 0 (εκκόλαψη), την ηµέρα 3 (άνοιγµα στόµατος και διατροφή µε τροχόζωα), ιχθυδίων βάρους περίπου 
0,5 g καθώς και δείγµατα νερού και τροφών. Καθώς τα ιχθύδια είχαν πολύ µικρό µέγεθος, δεν ήταν δυνατή 
η ασφαλής εκτοµή του πεπτικού συστήµατος από τα άτοµα που αναλύθηκαν. Ωστόσο, στα δείγµατα αυτά 
εφαρµόστηκαν πολλαπλές εκπλύσεις µε αποστειρωµένο θαλασσινό νερό ώστε να αποµακρυνθούν οι 
µικροοργανισµοί της εξωτερικής επιφάνειάς τους και οι µικροοργανισµοί που βρέθηκαν αφορούν έτσι µόνο 
όσους βρίσκονται εντός των οργανισµών. Τα δείγµατα αποθηκεύτηκαν αµέσως σε υπερκαταψύκτες (-800C) 
και ξεκίνησε η διαδικασία της ανάλυσής τους. Ακολούθησε εκχύλιση του DNA, όπως σε προηγούµενες 
µελέτες, και προσδιορίστηκε η προκαρυωτική ποικιλότητα µέσω της ποικιλότητας του 16S rRNA γονίδιου 
(περιοχή́ V3-V4) µέσω αλληλούχισης εποµένης γενιάς (πλατφόρµα Illumina MiSeq 2x300 bp) και µε τη 
χρήση εκκινητών ειδικών για τα Bacteria όπως περιγράφεται από τους Nikouli et al. (2019) . 

Δείγµατα νερού όγκου 5 l συλλέχθηκαν από τις δεξαµενές των αυγών και των προνυµφών σε προ-
αποστειρωµένα πλαστικά δοχεία. Τα αυγά, οι ιχθυονύµφες και τα ιχθύδια ξεπλύθηκαν µε αποστειρωµένο 
και διηθηµένο θαλασσινό νερό πριν την εκχύλιση του DNA τους ώστε να αποµακρυνθούν οι µικροβιώτες 
που διαβιούν στην εξωτερική επιφάνεια τους. 

Για τα δείγµατα νερού, υπό-δείγµατα όγκου 200 – 500 ml από τα συστήµατα εκτροφής διηθήθηκε από 
πολυκαρβονικό φίλτρο µε διάµετρο ίσων πόρων 0,2 µm σε αντλία χαµηλού κενού (<150 mm Hg). Επίσης, 
συλλέχθηκε δείγµα 65 ml από την εκτροφή τροχοζώων και διηθήθηκε όπως και τα δείγµατα του νερού. Όλα 
τα δείγµατα αποθηκεύτηκαν σε αποστειρωµένα δοχεία σε υπερκαταψύκτη (-80oC) µέχρι την εκχύλιση του 
DNA. Η εξαγωγή του βακτηριακού DNA από όλα τα δείγµατα έγινε µε το DNeasy PowerMax Soil Kit 
(Qiagen). Έγινε ποσοτική µέτρηση του εκχυλισθέντος DNA σε ng/ul και ποιοτική µέτρηση µε βάση την 
αναλογία οπτικής απορρόφησης 260nm/280nm. Τέλος, έγινε DNA αλληλούχιση όλων των δειγµάτων της 
περιοχής V3-V4 του γονιδίου 16S rRNA µέσω της πλατφόρµας MiSeq 2x300 bp. Τα δεδοµένα 
αλληλούχισης αναλύθηκαν όπως περιγράφεται από τους Nikouli et al. (2019). Τα τελικά δεδοµένα 
κανονικοποιήθηκαν µέχρι όλα τα δείγµατα να έχουν παρόµοιο αριθµό αλληλουχιών ώστε να είναι εφικτή η 
απευθείας σύγκριση της αφθονίας τους. 

Για κάθε δείγµα υπολογίστηκαν οι βασικοί δείκτες ποικιλότητας Shannon Η, Simpson 1-D, ισοµερισµού 
κατά Pielou (evenness J) καθώς και ο δείκτης σταθερότητας (stability, ST) των µικροβιακών κοινοτήτων 
κατά τη διαδοχική µετάβαση τους από το στάδιο του αυγού έως την εκκόλαψη (ηµέρα 0), από την εκκόλαψη 
έως την τρίτη ηµέρα µετά την εκκόλαψη, από την τρίτη ηµέρα έως το στάδιο των ιχθυδίων 0,5 g. 

 

Αποτελέσµατα 

Τα πρώτα αναπτυξιακά στάδια του S. dumerili εµφάνισαν βακτηριακές κοινότητες µε διαφορετική δοµή 
(Πίνακας 1). Η χαµηλότερη αφθονία ειδών και δεικτών ποικιλότητας παρατηρήθηκαν κατά την εκκόλαψη 
(60 operational taxonomic units, OTUs, αντίστοιχο του είδους για τα βακτήρια) ενώ οι ιχθυονύµφες είχαν τις 
υψηλότερες σχετικές αφθονίες, µε περίπου 9,5 φορές υψηλότερη αφθονία OTUs (569). Τα κυρίαρχα OTUs 
των αυγών διατηρούνται κατά την εκκόλαψη (Pseudoalteromonas carrageenovora, Tenacibaculum 
litopenaei, Vibrio spp.) αλλά στη συνέχεια τα ίδια αυτά OTUs έχασαν την κυριαρχία τους ή και 
εξαφανίστηκαν εντελώς από τη βακτηριακή κοινότητα των 3 ηµερών και των ιχθυδίων 0,5 g. Κατά τα δύο 
αυτά στάδια, εµφανίστηκαν νέα κυρίαρχα OTUs όπως τα Ruegeria sp., Phaeobacter italicus, Thalassotalea 
eurytherma, Maritimibacter sp., και Bacterioplanes sanyensis. Η σταθερότητα των βακτηριακών κοινοτήτων 
κατά τη µετάβαση από το στάδιο του αυγού έως το στάδιο των ιχθυδίων 0,5 g αυξήθηκε. 

Οι βακτηριακές κοινότητες του νερού εκτροφής και τροχοζώων εµφάνισαν πολύ διαφορετικές βακτηριακές 
κοινότητες µε ελάχιστη επικάλυψη ακόµη και όσον αφορά τα κυρίαρχα OTUs (Πίνακας 2). Ωστόσο, 
ορισµένα από τα κυρίαρχα OTUs σε δείγµατα νερού ή τροχοζώων, βρέθηκαν επίσης σε κάποιο αναπτυξιακό 
στάδιο του µαγιάτικου, όπως τα Tenacibaculum discolor, Vibrio harveyi, Ruegeria sp., Phaeobacter italicus 
και Tropicibacter phthalicicus. 

Οι βακτηριακές κοινότητες στα αναπτυξιακά στάδια που µελετήθηκαν ήταν διαφορετικές µεταξύ τους ενώ η 
συνεισφορά µικροβιωτών από το νερό και την παρεχόµενη τροφή τροχοζώων στις προνύµφες και τα ιχθύδια 
είναι µικρή (Εικ. 1). Η µεγαλύτερη οµοιότητα, περίπου 33%, παρατηρήθηκε µεταξύ των αυγών και των 
ιχθυονυµφών κατά την εκκόλαψη. Τα επόµενα αναπτυξιακά στάδια, ηµέρα 3 και ιχθυδίων 0,5 g, είχαν 
ελάχιστη οµοιότητα µε την κοινότητα των αυγών και την εκκόλαψης (Εικ. 1). 
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Πίνακας 1. Συγκεντρωτικά αποτελέσµατα αλληλούχισης και δείκτες ποικιλότητας και σταθερότητας 
µικροβιακών κοινοτήτων (operational taxonomic units, OTUs) σε αναπτυξιακά στάδια του Seriola dumerili. 

 Αυγά Ηµέρα 0 Ηµέρα 3 Ιχθύδια (0,5 g) 

Αφθονία αλληλουχιών 2506 2519 2515 2518 

OTUs 95 60 89 569 

Shannon H 2,7 1,8 2,9 4,5 

Evenness J 0,16 0,10 0,20 0,26 

Simpson 1-D 0,87 0,71 0,91 0,97 

Σταθερότητα (ST) 2,7   

 3,5  

  10,4 

Αφθονότερα OTUs 

(φθίνουσα αφθονία) 

Pseudoalteromonas 
carrageenovora 

Pseudoalteromonas 
carrageenovora 

Ruegeria sp. Phaeobacter 
italicus 

Tenacibaculum 
litopenaei 

Tenacibaculum 
discolor 

Thalassotalea 
eurytherma 

Maritimibacter sp. 

Vibrio neptunius Vibrio harveyi Maritimibacter 
sp. 

Bacterioplanes 
sanyensis 

Pseudophaeobacter 
arcticus 

Tropicibacter 
phthalicicus 

Phaeobacter 
italicus 

Thalassotalea 
loyana 

Vibrio sp. Ruegeria sp. Tropicibacter 
phthalicicus 

Shimia marina 

 

 

Πίνακας 2. Συγκεντρωτικά αποτελέσµατα αλληλούχισης του 16S rRNA γονιδίου και δείκτες ποικιλότητας 
και σταθερότητας βακτηριακών κοινοτήτων (operational taxonomic units, OTUs) στο νερό εκτροφής και την 
καλλιέργεια τροχοζώων που χρησιµοποιούνται στην εκτροφή του Seriola dumerili. 

 Νερό Νερό πριν το τάισµα Νερό µετά το τάισµα Τροχόζωα 

Αφθονία 
αλληλουχιών 

5078 5118 5159 5111 

OTUs 56 112 139 113 

Shannon H 1,8 2,0 2,5 2,2 

Evenness 0,11 0,07 0,08 0,08 

Simpson 1-D 0,71 0,71 0,75 0,72 

Σταθερότητα (ST)  3,8  

Αφθονότερα OTUs 

(φθίνουσα αφθονία) 

Mesoflavibacter 
profundi 

Tenacibaculum 
discolor 

Mesoflavibacter profundi Phaeobacter 
italicus 

Ruegeria sp. Thalassobius 
mediterraneus 

Vibrio brasiliensis Polaribacter 
aestuariivivens 
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Amaricoccus sp. Oleibacter marinus Tenacibaculum discolor Thalassobius 
mediterraneus 

Aquimarina sp. Celeribacter 
ethanolicus 

Vibrio harveyi Tenacibaculum 
pelagium 

Demequina 
lutea 

Pseudophaeobacter 
arcticus 

Ruegeria sp. Tropicibacter 
phthalicicus 

 

 

 
Εικόνα 1. Δενδρόγαµµα οµαδοποίησης (βάσει Bray-Curtis, Unweighted Pair Group Method with Arithmetic 
Mean) στα πρώτα αναπτυξιακά στάδια του Seriola dumerili. Eggs = αυγά, D = ηµέρα, Rotifers = 
καλλιέργεια τροχοζώων, Water = δείγµα νερού εκτροφής. 

 

 

Συνολικά, στα τέσσερα αναπτυξιακά στάδια που µελετήθηκαν εµφανίστηκαν 645 OTUs. Από αυτά, τα 14 
(2,2%)  παρακάτω βακτηριακά τάξα (Εικ. 2) ήταν κοινά µεταξύ όλων των αναπτυξιακών σταδίων: 
Bacterioplanes sanyensis, Thalassotalea eurytherma, Pseudoalteromonas carrageenovora, 
Pseudophaeobacter arcticus, Ruegeria sp., Sulfitobacter sediminilitoris, Tenacibaculum aiptasiae, 
Tenacibaculum discolor, Thalassobius mediterraneus, Tropicibacter phthalicicus, Vibrio gigantis, Vibrio 
harveyi, Vibrio neptunius, Vibrio parahaemolyticus. 

Από τα 14 αυτά βακτήρια, µόνο τo B. sanyensis εµφανίστηκε αποκλειστικά στα αναπτυξιακό στάδιο και όχι 
στο νερό ή την τροφή, ενώ άλλα έξι (V. gigantis, V. neptunius, V. parahaemolyticus, Thalassotalea 
eurytherma, S. sediminilitoris και T. aiptasiae) ήταν κοινά µεταξύ αναπτυξιακών σταδίων και του νερού 
εκτροφής. Τέλος, τα υπόλοιπα επτά OTUs ήταν κοινά  µεταξύ των αναπτυξιακών σταδίων, του νερού 
εκτροφής και των τροχοζώων (Εικ. 3) και ως εκ τούτου δεν µπορεί να είναι γνωστό εάν αποτελούν 
αυτόχθονα είδη για κάποιο από τα αναπτυξιακά στάδια που βρέθηκαν. 
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Εικόνα 2. Κοινά και µοναδικά βακτηριακά OTUs που βρέθηκαν µεταξύ των αυγών, προνυµφών κατά την 
εκκόλαψη (D0), 3 ηµέρες µετά την εκκόλαψη (D3) και των ιχθυδίων 0,5 g. 

 

 
Εικόνα 3. Κοινά και µοναδικά OTUs των 14 OTUs κορµού όλων των αναπτυξιακών σταδίων που 
µελετήθηκαν µε τα OTUs του νερού εκτροφής και των τροχοζώων). 

 

Τα τέσσερα αναπτυξιακά στάδια είχαν µόνο µία οικογένεια βακτηρίων κοινή (Rhodobacteriaceae) από τις 
171 που συνολικά βρέθηκαν και στα τέσσερα στάδια που µελετήθηκαν (Εικ. 4). Στο στάδιο των αυγών 
βρέθηκαν τρεις οικογένειες (Halieaceae, Alcanivoracaceae, Thiotrichaceae) που δεν βρέθηκαν σε άλλο 
στάδιο. Κατά την εκκόλαψη δεν εµφανίστηκε κάποια µοναδική οικογένεια ενώ στις 3 ηµέρες αποκλειστικά 
εµφανίστηκαν οι οικογένειες Neisseriaceae και Crocinitomicaceae. Τέλος, το στάδιο των 0.5 g ιχθυδίων 
χαρακτηρίστηκε από 148 µοναδικές οικογένειες. 
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Εικόνα 4. Μοναδικές και κοινές οικογένειες βακτηρίων στις οποίες ανήκουν τα αντίστοιχα OTUs των 
αναπτυξιακών σταδίων που µελετήθηκαν. Κάθε χρώµα στα διαγράµµατα-πίτες αντιστοιχεί σε διαφορετική 
οικογένεια στο αντίστοιχο δείγµα 

 

 

Οι διαφορές στη δοµή και σύσταση των βακτηριακών κοινοτήτων κατά τη µετάβαση από το στάδιο του 
αυγού στο στάδιο των 3 ηµερών, οφείλονται στις διαφορετικές αλλαγές της σχετικής αφθονίας των 
σηµαντικότερων πληθυσµιακά (σχετική αφθονία ≥80%) OTUs των αυγών (Εικ. 5). Τα OTUs που εµφάνισαν 
τις µεγαλύτερες αλλαγές µεταξύ των σταδίων ήταν τα Pseudoalteromonas carrageenovora, Tenacibaculum 
discolor, Tenacibaculum litopenaei, Vibrio harveyi, Vibrio neptunius, Ruegeria sp.,  Tropicibacter 
phthalicicus, Pseudophaeobacter arcticus και Thalassotalea eurytherma.  

 

Συζήτηση 

Μικροβιώτες πρώτων αναπτυξιακών σταδίων. Το στάδιο των αυγών διαθέτει µια χαρακτηριστική 
βακτηριακή κοινότητα, µε µικρή επικάλυψη (Εικ. 1) µε το περιβάλλον νερό και την παρερχόµενη τροφή 
(Πίνακας 2, Εικ. 3), όπως έχει ήδη παρατηρηθεί και στα αυγά της τσιπούρας (Nikouli et al. 2019) 
υποδεικνύοντας ότι ακόµη από τα πρώτα αναπτυξιακά στάδια το µαγιάτικο διαθέτει µηχανισµούς επιλογής 
ή/και αποφυγής αρκετών µικροοργανισµών του περιβάλλοντος εκτροφής του. Οι βακτηριακές κοινότητες 
του νερού εµφάνισαν τυπικά είδη που απαντώνται στο θαλασσινό νερό που σχετίζονται µε βακτήρια που 
ζουν είτε ελεύθερα ή προσκολληµένα σε οργανικά θρύµµατα (Πίνακας 2). Οι κυρίαρχοι µικροβιώτες στο 
στάδιο των αυγών (Πίν. 1), που θεωρούνται ως τα θεµελιώδη είδη σε κάθε δείγµα, είναι είδη που 
σχετίζονται µε προσκόλληση σε αβιοτικές και βιολογικές επιφάνειες. Πιο συγκεκριµένα, το πιο άφθονο 
βακτήριο Pseudoalteromonas carrageenovora (Akagawa-Matsushita et al. 1992, Gauthier et al. 1995) αν και 
δεν έχει αναφερθεί να σχετίζεται µε ιχθύς, είναι ένα είδος γνωστό για το σχηµατισµό βιοϋµενίων στο 
θαλασσινό νερό (Ganguil et al. 2009), ιδιότητα που θεωρείται απαραίτητη για τα αυτόχθονα βακτήρια των 
αυγών. Είναι γνωστό, ότι κατά το στάδιο του αυγού των ιχθύων, βακτήρια από το περιβάλλον νερό 
αποικίζουν την εξωτερική επιφάνεια του σχηµατίζοντας βιοϋµένια και κάποια από αυτά τα βακτήρια µπορεί 
να αποικήσουν τόσο εξωτερικές επιφάνειες όσο και κυτταρικά επιθήλια εσωτερικών οργάνων των 
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προνυµφών (Hansen & Olafsen 1999). Το είδος αυτό διαθέτει ορισµένες µεταβολικές ιδιότητες που είναι 
σηµαντικές για τα αυγά αλλά και µεταγενέστερα στάδια, όπως αποδόµηση πολύπλοκων πολυσακχαριτών 
(Zou et al. 2020), έκλυση βιοενεργών ενώσεων χωρίς κυτταροτοξική δράση (Kalinovskaya et al. 2004) ενώ 
φαίνεται να έχει και ανασταλτική δράση στην αύξηση ειδών τοξικών µικροφυκών (Lovejoy t al. 1998). 
Άλλα είδη του γένους Pseudoalteromonas έχουν βρεθεί σε RAS εκκολαπτήρια γλώσσας (Almeida et al. 
2021). 

Η λεπτοµερής ανάλυση των προβλέψιµων µεταβολικών µονοπατιών ενός µικροβιακού δείγµατος βασίζεται 
στην πρόβλεψη των µεταβολικών µονοπατιών γνωστών -χαρακτηρισµένων- µικροοργανισµών (Douglas et 
al. 2020). Στην παρούσα µελέτη όµως αυτή η ανάλυση ήταν αδύνατη για τα περισσότερα δείγµατα καθώς το 
ποσοστό εµφάνισης µη ταξινοµήσιµων OTUs ήταν ιδιαιτέρως υψηλό και εξαιρετικά υψηλό στο δείγµα των 
ιχθυδίων 0,5 g. Ο υψηλός αριθµός OTUs που βρέθηκε στο στάδιο αυτό σχετίζεται περισσότερο µε το 
πεπτικό σύστηµα που έχει ήδη αρχίσει να αναπτύσσεται. Στα πρώτα στάδια ανάπτυξης 3-5 µέρες µετά την 
εκκόλαψη η ενζυµική δραστηριότητα σχετίζεται περισσότερο µε την λεκιθοτροφική περίοδο, παρά µε την 
εξωγενή τροφή όπως επιβεβαιώθηκε και µε τα αποτελέσµατα από την ανάλυση των µικροβιωτών. Επίσης, 
παρατηρείται και  υψηλότερη δραστηριότητα της πρωτεάσης ως προς την λιπάση, συνεπώς η πρωτεΐνη είναι 
η κύρια πηγή ενέργειας σε αυτό το στάδιο. Οι γαστρικοί αδένες ολοκληρώνονται στις 20 ηµέρες µετά την 
εκκόλαψη και σηµατοδοτούν την αρχή της ανάπτυξης ενός λειτουργικού στοµαχιού, οδηγώντας στην 
µετάβαση των ιχθυονυµφών σε νεανικά άτοµα µαγιάτικου. Η ανάπτυξη ενός ενήλικου συστήµατος 
πρωτεϊνικής πέψης συνδέεται αδιαµφισβήτητα  µε την δραστηριότητα της πεψίνης (20-30 ηµέρες µετά την 
εκκόλαψη) να αυξάνεται και της πρωτεάσης να µειώνεται (Gisbert et al. 2009). Σε µελλοντική έρευνα, το 
πρόβληµα του υψηλού αριθµού µη ταξινοµήσιµων βακτηρίων µπορεί να αντιµετωπιστεί µέσω 
µεταγονιδιωµατική ανάλυσης σε συγκεκριµένα αναπτυξιακά στάδια καθώς η προσέγγιση αυτή στοχεύει στη 
λειτουργική ποικιλότητα ανεξαρτήτως από την ταξινοµική σύσταση των µικροοργανισµών του βιολογικού 
δείγµατος. 
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Εικόνα 5. Οι πιο άφθονες (σχετική αφθονία ≥80% ανά δείγµα) βακτηριακές ταξινοµικές οµάδες που 
βρέθηκαν στα στάδια του αυγού, της εκκόλαψης (D0) και των 3 ηµερών µετά την εκκόλαψη (D3). 
 

 

Βακτήρια του γένους Tenacibaculum, όπως το T. litopenaei που βρέθηκε άφθονο στα αυγά και το T. 
discolor που βρέθηκε στο στάδιο της εκκόλαψης, έχουν θεωρηθεί ως ευκαιριακά παθογόνα (Toranzo et al. 
2005, Avendaño-Herrera et al. 2016) µόνο σε περιπτώσεις που έχει παρατηρηθεί κάποια λοιµώδης ασθένεια 
στα εκτρεφόµενα άτοµα. Ωστόσο, είδη του γένους Tenacibaculum διαθέτουν αποδοµητική δράση 
πολυσακχαριτών που εµπλέκονται σε διαδικασίες quorum sensing παθογόνων βακτηρίων (Romero et al. 
2014) και ως εκ τούτου θεωρούνται ωφέλιµα καθώς εµποδίζουν τη χηµική επικοινωνία µεταξύ των 
παθογόνων κυττάρων και κατ’ επέκταση την αύξηση τους. 

Ανάµεσα στα πλέον άφθονα βακτήρια των αυγών βρέθηκαν και δύο είδη Vibrio εκ των οποίων το ένα 
αναγνωρίστηκε ως το V. neptunius (Thompson et al. 2003), γνωστό παθογόνο µαλακίων (Dubert et al. 2016, 
Galvis et al. 2021) και ιχθύων (Austin et al. 2005, Li et al. 2015) αλλά µόνο σε περιπτώσεις ασθένειας των 
εκτρεφόµενων ατόµων. To V. harveyi, που στην παρούσα µελέτη βρέθηκε ως κοινό µεταξύ νερού εκτροφής 
– τροχοζώων – οργανισµών, θεωρείται ως ένα από τα σηµαντικότερα παθογόνα στην εκτροφή του 
µαγιάτικου (Rigos et al. 2021). Καθώς το γένος Vibrio διαθέτει πολλά είδη και στελέχη, παθογόνα και µη, 
ακόµη και ωφέλιµα (Thompson et al. 2004), η εµφάνιση των ειδών αυτών σε οποιοδήποτε στάδιο της 
εκτροφής θα πρέπει να παρακολουθείται συστηµατικά και µε στοχευµένη µεθοδολογία. 

Τα κυρίαρχα στο στάδιο των αυγών βακτηριακά είδη (Πίνακας 1) άλλαξαν σηµαντικά στα επόµενα τρία 
στάδια που µελετήθηκαν (Εικ. 1 και 5). Τα προαναφερθέντα είδη βακτηρίων των αυγών έχουν σχεδόν 
εξαφανιστεί στα επόµενα τρία στάδια (Εικ. 5). Κατά την εκκόλαψη, µειώθηκε σηµαντικά η αφθονία των 
ειδών για να αυξηθεί πάλι στο στάδιο των 3 ηµερών. Στο στάδιο αυτό αν και παρέµεινε άφθονο το 
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Pseudoalteromonas carrageenovora εµφανίστηκαν δύο νέα είδη Tenacibaculum και Vibrio -αλλά πολύ 
συγγενικά µε τα προηγούµενα γένη. Επίσης, σηµαντικά άφθονα ήταν το είδος Tropicibacter phthalicicus κι 
ένα Ruegeria. sp. To Tropicibacter phthalicicus αναγνωρίστηκε πρόσφατα από καλλιέργεια τοξικού 
δινοµαστιγωτού (Wang et al. 2020) ενώ άλλα είδη του γένους αυτού δεν έχουν αναφερθεί να σχετίζονται µε 
εκτρεφόµενους ιχθύς. Αντίθετα, το γένος Ruegeria σχετίζεται µε αρκετά είδη ιχθύων (Vidal et al. 2020). 
Θεωρείται από τα πλέον ωφέλιµα είδη καθώς παράγει τον αντιµικροβιακό παράγοντα tropodithietic acid 
(TDA) (D’Alvise et al. 2010, 2011, Porsby et al. 2011) όπως και είδη του γένους Phaeobacter (D’Alvise et 
al. 2016), πιθανόν όπως αυτό που βρέθηκε άφθονο στο επόµενο αναπτυξιακό στάδιο του µαγιάτικου. Η 
κυριαρχία  αφθονίας του Ruegeria sp. στο στάδιο των 3 ηµερών, µπορεί να θεωρηθεί ως απόκριση του 
οργανισµού για αντιµικροβιακή προστασία, επιλέγοντας το βακτήριο αυτό το οποίο είναι κοσµοπολίτικο και 
σχετικά άφθονο στο θαλασσινό νερό και διαθέτει αντιµικροβιακές ιδιότητες (Sonnenschein et al. 2017). Τα 
υπόλοιπα άφθονα βακτήρα του σταδίου των 3 ηµερών, Thalassotalea eurytherma (Wang et al. 2018) και 
Maritimibacter sp. (Lee et al. 2007) είναι τυπικοί οργανισµού του θαλασσινού νερού που δεν έχουν 
αναφερθεί ως αυτόχθονοι µικροοργανισµοί εκτρεφόµενων ή φυσικών πληθυσµών ιχθύων. 

Το πιο διακριτό στάδιο αναφορικά µε τη βακτηριακή κοινότητά του ήταν αυτό των ιχθυδίων 0,5 g (Πίνακας 
1, Εικ. 1) καθώς είχε τον υψηλότερο αριθµό µοναδικών OTUs (Εικ. 2) υποδηλώνοντας µεγάλη αλλαγή 
στους µικροβιώτες του σταδίου αυτού σχέση µε τα προηγούµενα στάδια. Σε αντίστοιχη µελέτη στην 
τσιπούρα (Nikouli et al. 2019) είχε επίσης βρεθεί στα τελευταία στάδια που άρχισαν να µοιάζουν µε τα 
ενήλικα άτοµα (Nikouli et al. 2018). Αποκλειστικά στο στάδιο αυτό παρατηρήθηκε επικράτηση 
βακτηριακών οικογενειών που σχετίζονται µε το πεπτικό σύστηµα ενώ τα προηγούµενα στάδια δεν έχουν 
τέτοια τάξα (Εικ. 4). Το κυρίαρχο είδος στο στάδιο αυτό είναι το Phaeobacter italicus, ένα γένος µε αρκετά 
ωφέλιµα στελέχη για τους ιχθύς µε γνωστή προβιοτική δράση (Sonnenschein et al. 2021, Makridis et al. 
2021) ενώ επίσης άφθονο και ωφέλιµο θεωρείται και το Tenacibaculum pelagium (βλ. παραπάνω). Τα 
υπόλοιπα από τα άφθονα βακτήρια, Polaribacter aestuariivivens (Park et al. 2019) και Thalassobius 
mediterraneus (Arahal et al. 2005), είναι τυπικά είδη του θαλάσσιου περιβάλλοντος χωρίς να είναι γνωστό 
µέχρι σήµερα ότι µπορεί να σχετίζονται µε εκτρεφόµενους ή ιχθύς από φυσικούς πληθυσµούς. 

 
Συµπεράσµατα 

• Τα πρώτα αναπτυξιακά στάδια του µαγιάτικου χαρακτηρίζονται από διακριτά προφίλ των µικροβιωτών 
τους. 

• Ορισµένα µόνο βακτήρια από το στάδιο του αυγού περνάνε και στα επόµενα στάδια. 
• Υπήρξε µικρή επικάλυψη µικροβιωτών µεταξύ των αναπτυξιακών σταδίων-νερού-τροχοζώων. 
• Προτείνεται συστηµατική παρακολούθηση της αύξησης των βακτηρίων του γένους Vibrio στο νερό της 
εκτροφής, και ειδικότερα των πιθανώς παθογόνων, κατά τη διάρκεια των πρώτων 33 ηµερών 

• Από τα αφθονότερα µε δυνητικώς ωφέλιµο ρόλο για τα πρώτα αναπτυξιακά στάδια αναγνωρίστηκαν τα 
Pseudoalteromonas carrageenovora, Phaeobacter sp. και Ruegeira sp. τα οποία µπορεί να αποτελέσουν 
οργανισµούς-στόχους για προβιοτική χρήση τους στην εκτροφή του Seriola dumerili. 
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