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摘要: 黄鳍棘鲷(Acanthopagrus latus)是我国东南沿海地区分布的特色经济鱼类和增殖放流鱼类, 研究黄鳍棘鲷的

食性变化特征有助于了解其的食物来源及其在食物网中的功能地位。通过胃含物形态学和 18S rRNA 基因高通量

测序的方法分析了万山群岛海域不同年龄(1~3 龄)黄鳍棘鲷的食性变化特征。形态学鉴定发现黄鳍棘鲷胃含物中有

贝类、蟹类和食糜。18S rRNA 基因高通量测序共鉴定出黄鳍棘鲷胃含物中有真核生物 16 门 84 种, 黄鳍棘鲷主要

的食物来源为节肢动物门的锈斑蟳(Charybdis feriatus)和腹针胸刺水蚤(Centropages abdominalis), 软体动物门的变

化短齿蛤(Brachidontes variabilis), 脊索动物门的圆吻海鰶 (Nematalosa nasus), 红藻门的条斑紫菜 (Neopyropia 

yezoensis), 其共占总食物来源的 66.73%。万山群岛黄鳍棘鲷主要以动物性饵料为食, 对植物性饵料的摄食相对

较少。对 1~3 龄黄鳍棘鲷食性的研究发现, 随着年龄的增加, 黄鳍棘鲷的主要摄食种类逐渐由节肢动物门和软体

动物门转向脊索动物门, 摄食的生物物种数量逐渐减少。研究结果为万山群岛黄鳍棘鲷的摄食生态研究提供基

础数据。 
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鱼类作为水生生态系统的重要组成部分, 影

响着生态系统的物种组成及群落结构[1], 其中食

物作为鱼类与生态环境之间物质转化和能量流

动的主要载体, 影响着鱼类的生存、摄食、繁殖

等生命活动[2]。鱼类食性的研究对于阐明鱼类与

环境间的生态学关系, 以及鱼类在该生态系统中

的营养生态位发挥重要作用[3]。鱼类食性的探索

有助于评估鱼类群落的营养结构和鱼类物种的

营养级, 以及各鱼类营养级之间的相互作用, 也

有助于全面深入研究食物链和食物网的物质循

环[4]。鱼类的食性及摄食行为受其摄食器官的形

态特征、生理活动及其生境环境因子的影响, 鱼

类的摄食会随其年龄和体长的增长而发生改  

变[5-8]。鱼类普遍存在随体长的食性变化现象[9-11], 

研究鱼类体长变化与鱼类食性的关系可反映该

物种不同年龄段的摄食习性, 同时也更全面地反
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映其生存环境中的物种组成变化[9,12]。鱼类的营

养生态位宽度与鱼体体长呈正相关 , 鱼类的体

长大小、活动能力及齿式决定着其营养生态位宽

度 [13], 研究鱼类体长变化与鱼类食性的关系, 能

有效地反映出鱼类在不同生命阶段的营养需求 , 

有利于更好地开展鱼类种质资源的保护。鱼类食

性的转变通常与其口器大小、年龄阶段相关 [10], 

在养殖过程中, 不同体长和年龄阶段鱼类的适口

饵料存在差异 , 需要在养殖鱼类的食性转变时 , 

及时转投适口饵料, 鱼类体长变化对食性的影响

阐明不清, 便无法更好地指导该种鱼类的人工养

殖过程。 

研究鱼类食物组成情况通常使用人工显微镜

镜检、稳定同位素法、分子生物学技术等方法[4]。

其中通过人工显微镜镜检对鱼类胃含物进行观察

鉴定是应用最早, 也是目前应用最广泛的方法[11]。

人工显微镜镜检鱼类胃含物具有一定的局限性 , 

该方法需要实验人员具有很好的形态分类鉴定技

能, 工作强度较大; 对经过咀嚼和消化的食物碎

片进行形态鉴定具有很大难度[14]。随着同位素测

定水平的提高, 稳定同位素法也是分析鱼类食性

的重要手段, 该方法优点在于能够反映鱼类在长

时间内的摄食行为, 以及推断鱼类对饵料消化和

吸收利用的情况, 但在对胃内含物的分类上具有

一定局限性[15-16]。分子技术手段分析食物中残留

的 DNA 信息是一种准确、高效的方法。目前高通

量测序技术(high-throughput sequencing technology)

已被应用于鱼类[17-19]、蟹类[20]、水母[21]等水生生

物的摄食生态研究, 该方法通过获取某一特定基

因的操作分类单元 (operational taxonomic unit, 

OTU)及其个体数量 , 能够准确地反映水生生物

所摄食生物的种类, 解决了形态学鉴定中食物碎

片难以分辨的问题 , 该方法以获取食物信息量

大、成效快等特点越来越广泛地应用于水生生物

摄食研究中[13-22]。 

黄鳍棘鲷 (Acanthopagrus latus)隶属硬骨鱼

纲 , 辐鳍亚纲 , 鲈形目 , 鲷科 , 鲷属 , 主要分布

于中国的东南沿岸海域, 多栖息于岩礁海区[23-24]。

黄鳍棘鲷适应性强, 可以在 4~35 ℃的水温下生

活, 并能够适应盐度的快速变化, 在淡水、半咸

水和海水中均可正常生活[25]。万山群岛海域是黄

鳍棘鲷分布的重要场所 , 历史上其资源捕捞量

比较高 , 但目前万山群岛海域黄鳍棘鲷自然资

源量极少[26-27]。黄鳍棘鲷由于具有较高的营养价

值和经济价值 , 目前是我国广东重要的增殖放

流物种和养殖物种[28]。以往的室内实验发现, 黄

鳍棘鲷为杂食性鱼类, 在仔鱼时期以动物性饵料

为主, 到成鱼时期以植物性饵料为主[29]。目前缺

乏自然海域黄鳍棘鲷的食性研究 , 研究其的食

物组成与体长的关系对于了解黄鳍棘鲷在生长

过程中对栖息地的饵料需求有重大意义。本研究

利用显微镜镜检和高通量测序技术对万山群岛

海域不同体长的黄鳍棘鲷胃含物的种类组成进

行对比研究, 获取黄鳍棘鲷的饵料信息, 研究结

果可为黄鳍棘鲷种群恢复和人工养殖提供食性

方面的科学数据。 

1  材料与方法 

1.1  鱼类样品和胃内含物样品获取 

2021 年春季在万山群岛的桂山岛和东澳岛水

域通过流刺网调查收集了 17 尾黄鳍棘鲷。现场测

定采集的黄鳍棘鲷体长和体重等基础生物学数据

(表 1)。参考文献资料[29], 根据黄鳍棘鲷年龄与体

长的关系进行黄鳍棘鲷采集样品的分组, 其中 S

组为1龄鱼[体长(194±13.1) mm; 体重(257±52.8) g], 

M 组为 2 龄鱼[体长(231±15.5) mm; 体重(409± 

79.4) g], L 组为 3 龄鱼[体长(294±33.3) mm; 体重

(921±413.0) g]。采集的黄鳍棘鲷鱼类样品置于装

满碎冰的冰盒中, 带回实验室后于−20 ℃保存。

然后, 尽快开展鱼类胃含物样品取样, 鱼类解冻

后, 用无菌的解剖剪解剖鱼体, 取出胃含物, 对

于未消化完全的食物, 现场直接通过形态特征鉴

定胃含物种类, 并拍照。同时, 为了胃含物的分子

测序分析, 取胃含物中的食糜(3~5) g 置于 5 mL

冷冻管中, 并保存于−80 ℃的超低温冰箱, 直至

送样测序。 



第 2 期 杨禧越等: 珠江口万山群岛黄鳍棘鲷食性随年龄的变化特征 221 

 

表 1  万山群岛采集的黄鳍棘鲷生物学信息 

Tab. 1  Biological information of the collected 
Acanthopagrus latus from the Wanshan Islands 

样品名称 
sample name 

体长/mm 
body length 

体重/g 
weight

组别 group 

S1 170 155.64 S 组(1 年龄) S group (1 age)

S2 189 249.02 S 组(1 年龄) S group (1 age)

S3 191 239.64 S 组(1 年龄) S group (1 age)

S4 192 230.66 S 组(1 年龄) S group (1 age)

S5 204 324.54 S 组(1 年龄) S group (1 age)

S6 205 305.29 S 组(1 年龄) S group (1 age)

S7 213 292.78 S 组(1 年龄) S group (1 age)

M1 230 433.36 M 组(2 年龄) M group (2 age)

M2 240 302.89 M 组(2 年龄) M group (2 age)

M3 241 520.63 M 组(2 年龄) M group (2 age)

M4 247 379.38 M 组(2 年龄) M group (2 age)

L1 268 442.52 L 组(3 年龄) L group (3 age)

L2 288 1652 L 组(3 年龄) L group (3 age)

L3 290 705.19 L 组(3 年龄) L group (3 age)

L4 292 800 L 组(3 年龄) L group (3 age)

L5 326 650 L 组(3 年龄) L group (3 age)

L6 345 1275 L 组(3 年龄) L group (3 age)

 
1.2  胃含物总 DNA 提取与胃含物 18S rRNA 基

因高通量测序 

使用试剂盒 QIAamp® Fast DNA Stool Mini 

Kit (Qiagen, Germantown, USA)提取每一尾黄鳍

棘鲷的胃含物总 DNA。以提取的胃含物总 DNA

为模板, 采用带 Barcode 的引物 528F (5ʹ-GCGGT 

AATTCCAGCTCCAA-3ʹ)和 706R (5ʹ-AATCCRAG 

AATTTCACCTCT-3ʹ)进行 18S rRNA 基因 V4 区的

PCR 扩增[30]。PCR 扩增产物经建库检测, 将合格

的文库在 Illumina PE250 平台进行高通量测序(广

州基迪奥生物科技有限公司)。 

1.3  分子测序数据处理 

测序得到 Raw reads 后, 利用 FASTP 软件先

过滤掉低质量 reads; 然后使用 FLASH 软件对样

品中过滤后的 reads 进行拼接为 tag, 再过滤低质

量的 tag, 得到 Clean tag[31]。Clean tag 进行聚类, 

去除聚类比对过程中检测到的嵌合体 tag, 得到

Effective tag 数据[32]。Effective Tags 利用 Uparse

在 97%水平上进行 OTU 聚类分析。选取代表性

OTUs 序列, 用 RDP Classifier 与 Silva 数据库进行

物种系统进化注释分析 [33]。在注释后的全部

OTUs 序列中, 将隶属于宿主黄鳍棘鲷和不属于

鱼类摄食食物的 OTUs 序列(如: 真菌)均删除, 不

用于后续分析。同时, 在 NCBI 中进行 Blast 分析

进一步核对 OTUs 的分类信息 (http://blast.ncbi. 

nlm.nih.gov/Blast.cgi)。最后, 通过各样品胃含物

中的 OTU 组成分析食物多样性组成和不同物种

的相对丰度。每个鱼类样品获取的 Raw reads 都

提交到 NCBI 的 Sequence Read Archive (SRA)数

据库(编号 PRJNA1013738)。根据胃含物样品中属

的相对丰度, 选取了丰度值前50的属, 在OmicShare

平台(http://www.omicshare.com/tools)采用热图分

析了黄鳍棘鲷样品胃含物种属的丰度变化。 

2  结果与分析 

2.1  黄鳍棘鲷胃含物的形态学鉴定 

在进行黄鳍棘鲷胃含物样品的形态学鉴定时, 

观察到大多个体胃内含物为无法用肉眼判断的食

糜, 仅少部分个体摄食贝类和蟹类(图 1), 但仍很

难鉴定出其具体物种。 

2.2  18S rRNA 基因高通量测序结果分析 

万山群岛 17 尾黄鳍棘鲷胃含物的 18S rRNA

基因高通量测序分析共鉴定出真核生物 16 门 84

种, 各物种与 NCBI 上参考序列比对结果的相似

性在 91.09%~100%。从门分类水平来看(表 2), 黄鳍

棘鲷主要的食物来源为节肢动物门(Arthropoda)、软

体动物门(Mollusca)、脊索动物门(Chordata)和红

藻门(Rhodophyta), 其相对丰度分别为 42.20%、

24.98%、15.54%、6.10%, 这 4 大类共占总食物来

源的 88.82%, 而其他门类的相对丰度均低于 5%。

在种分类水平上(表 3), 结合相对丰度和出现频率

来看, 黄鳍棘鲷主要摄食种类为节肢动物门的锈

斑 蟳 (Charybdis feriatus) 和 腹 针 胸 刺 水 蚤

(Centropages abdominalis), 软体动物门的变化短

齿蛤(Brachidontes variabilis), 脊索动物门的圆吻

海鰶 (Nematalosa nasus)以及红藻门的条斑紫菜

(Neopyropia yezoensis), 这些物种共占总食物来

源的 66.73%。总体而言, 黄鳍棘鲷具有较为明显

的杂食性特征。 
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图 1  黄鳍棘鲷胃含物形态观察结果 

a. 贝类; b. 蟹类; c. 食糜. 

Fig. 1  Morphological observation of gastric contents of Acanthopagrus latus 
a. Shellfish; b. Crab; c. Chime. 

 

表 2  基于 18S rRNA 基因高通量测序分析门分类 

水平下黄鳍棘鲷的食物组成 

Tab. 2  Diet composition of Acanthopagrus latus at  
phylum level based on high-throughput sequencing  

of 18S rRNA gene 

序号 
Number 

门 
Phylum 

相对丰度/% 
Relative abundance

1 节肢动物门 Arthropoda 42.20 

2 软体动物门 Mollusca 24.98 

3 脊索动物门 Chordata 15.54 

4 红藻门 Rhodophyta 6.10 

5 扁形动物门 Platyhelminthes 4.01 

6 刺胞动物门 Cnidaria 3.07 

7 绿藻门 Chlorophyta 2.02 

8 硅藻门 Bacillariophyta 1.04 

9 甲藻门 Pyrrophyta 0.43 

10 隐藻门 Cryptophyta 0.18 

11 原生动物门 Protozoa 0.17 

12 金藻门 Chrysophyta 0.10 

13 淡色藻门 Ochrophyta 0.06 

14 轮虫动物门 Rotifera 0.04 

15 线虫动物门 Nematoda 0.03 

16 纤毛虫门 Ciliophora 0.02 

 

2.3  鱼类体长对食性变化的影响 

门分类水平下, 不同体长组的黄鳍棘鲷胃含

物中的真核生物物种组成见图 2。3 个体长组的黄

鳍棘鲷食性均以动物食性为主, 其中 S 组的黄鳍

棘鲷主要以节肢动物门、软体动物门和红藻门为

食, 分别占该组总真核生物的 54.13%、31.91%和

7.84%。M 组主要以脊索动物门、刺胞动物门

(Cnidaria)和节肢动物门为食, 分别占该组总真核

生物的 61.16%、17.18%和 8.39%; 同时相较于 S

组, M 组对脊索动物和刺胞动物的摄食有所增加, 

而对节肢动物和软体动物的摄食大幅减少。L 组

主要以脊索动物门、扁形动物门(Platyhelminthes)

和刺胞动物门为食 , 分别占该组总真核生物的

62.47%、16.27%和 10.51%; L 组与 M 组的食性差

异较小, 均以脊索动物为主要捕食对象。从总体

上看, 随着体长的增加, 黄鳍棘鲷对节肢动物门

和软体动物门的摄食呈减少趋势, 脊索动物门逐

渐成为黄鳍棘鲷的主要捕食对象。 

S、M、L 3 组鱼类肠道中共获取了 84 个有效的

OTUs。韦恩图显示了 3 组之间黄鳍棘鲷摄食的

OTUs 组成差异(图 3), 其中 S 组特有的 OTUs 占总

OTUs的23.81%, 以绿藻门的衣藻属(Chlamydomonas)

为主; M 组特有的 OTUs 占总 OTUs 的 3.57%; L

组特有的 OTUs 占总 OTUs 的 7.14%。S 组和 M

组共有的 OTUs 占总 OTUs 的 4.76%; S 组和 L 组

共有的 OTUs 占总 OTUs 的 22.62%; M 组和 L 组

共有的 OTUs 占总 OTUs 的 1.19%。3 个组共有的

OTUs 有 31 个, 占总 OTUs 的 36.90%。结合黄鳍

棘鲷胃含物中物种组成情况分析(图 4), 在共有的

物种中, 从门水平上看相对丰度较高的物种主要

属于软体动物门、节肢动物门、脊索动物门和红

藻 门 ; 在 属 的 水 平 上 主 要 为 短 齿 蛤 属

(Brachidontes)、蟳属 (Charybdis)、胸刺水蚤属

(Centropages) 、 磷 虾 属 (Euphausia) 、 海 鰶 属

(Nematalosa)和紫菜属(Neopyropia)。综上可知, S

组的黄鳍棘鲷摄食种类相较于另外两组更广, 随

着体长的增加黄鳍棘鲷对饵料生物种类的摄食选

择性有所升高。 
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表 3  采集的黄鳍棘鲷个体信息和两种鉴定方法的分析结果 

Tab. 3  The information on Acanthopagrus latus individuals and analysis results of two identification methods 

样品名称 
sample name 

目测法食物成分 
food components by observation 

分子鉴定主要生物成分(相对丰度/%) 
molecular identification of major biological components (relative abundance)

锈斑蟳 Charybdis feriatus (13.64%) S1 食糜 chyme 

衣藻 Chlamydomonas sp. (13.00%) 

条斑紫菜 Neopyropia yezoensis (95.18%) S2 食糜 chyme 

腹针胸刺水蚤 Centropages abdominalis (3.26%) 

腹针胸刺水蚤 Centropages abdominalis (95.29%) S3 食糜 chyme 

冠瘤海鞘 Styela canopus (2.62%) 

细伪类孔吸虫 Pseudopecoeloides tenuis (73.79%) S4 食糜 chyme 

腹针胸刺水蚤 Centropages abdominalis (16.11%) 

锈斑蟳 Charybdis feriatus (56.25%) S5 蟹类 crab 

锐齿蟳 Charybdis acuta (37.01%) 

变化短齿蛤 Brachidontes variabili s(75.03%) S6 贝类和食糜 shellfish and chyme 

柔弱磷虾 Euphausia tenera (16.04%) 

柔弱磷虾 Euphausia tenera (89.59%) S7 蟹类 crab 

变化短齿蛤 Brachidontes variabilis (5.99%) 

齿头鲱 Denticeps clupeoides (56.86%) M1 食糜 chyme 

斑马海葵 Macrodactyla_doreensis (18.89%) 

条斑紫菜 Neopyropia yezoensis (51.95%) M2 食糜 chyme 

谷皮菱形藻 Nitzschia palea (11.04%) 

圆吻海鰶 Nematalosa nasus (41.26%) M3 食糜 chyme 

柔弱磷虾 Euphausia tenera (13.37%) 

条斑紫菜 Neopyropia yezoensis (83.33%) M4 蟹类 crab 

锈斑蟳 Charybdis feriatus (3.57%) 

腹针胸刺水蚤 Centropages abdominalis (59.56%) L1 食糜 chyme 

鯔隐尾吸虫 Aphanurus mugilus (6.56%) 

圆吻海鰶 Nematalosa nasus (94.84%) L2 食糜 chyme 

变化短齿蛤 Brachidontes variabilis (1.77%) 

细伪类孔吸虫 Pseudopecoeloides tenuis (47.17%) L3 食糜 chyme 

腹针胸刺水蚤 Centropages abdominalis (7.27%) 

鯔隐尾吸虫 Aphanurus mugilus (85.07%) L4 食糜 chyme 

四爿藻 Tetraselmis sp. (5.76%) 

细伪类孔吸虫 Pseudopecoeloides tenuis (29.73%) L5 蟹类 crab 

小球藻 Chlorella sp. (8.11%) 

条斑紫菜 Neopyropia yezoensis (29.71%) L6 蟹类 crab 

斑节对虾 Penaeus monodon (17.28%) 

 

分析黄鳍棘鲷胃含物中优势属的丰度发现

(图 4)。门分类水平上, S 组的黄鳍棘鲷相较于 M

组和 L 组更偏向于捕食节肢动物门、脊索动物门

和绿藻门的生物; 而 M 组和 L 组的黄鳍棘鲷偏食

的门类均可以在 S 组的胃含物中发现, 相较于 S

组, M 组和 L 组减少了对软体动物门、红藻门、

扁形动物门、原生动物门 (Protozoa)、金藻门

(Chrysophyta)、隐藻门 (Cryptophyta)、淡色藻门

(Ochrophyta)、线虫动物门(Nematoda)的摄食。在

属分类水平下, M 组和 L 组的黄鳍棘鲷相较于 S

组所摄食的属有明显减少, 摄食范围缩小。与 M

组和 L 组相比, S 组有 30 个属有所增加, 有 19 个

属有所减少; 与 L 组相比, M 组有 7 个属有所增加, 

有 14 个属有所减少。综上所述 , 体长为(194±  
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13.1) mm 的 1 龄黄鳍棘鲷的摄食范围较广, 而随

着体长和年龄的增加黄鳍棘鲷所摄食种类在属水

平下的变化逐渐减小。 

 

 
 

图 2  不同体长组的黄鳍棘鲷胃含物中 

真核生物的物种组成 

Fig. 2  Species composition of eukaryote in stomach contents 
of Yellowfin seabream with different body length group 

 

 
 

图 3  不同体长组的黄鳍棘鲷胃含物中 

真核生物 OTUs 组成 

Fig. 3  The OTUs composition of eukaryote in stomach 
contents of Yellowfin seabream with different  

body length group 

 

3  讨论 

3.1  胃含物的形态学鉴定与 DNA 条形码测序的

比较分析 

胃含物的形态学鉴定与 DNA 条形码测序相

结合的方法对于海洋生物的食性分析更为全面。

本研究通过胃含物的形态学鉴定发现黄鳍棘鲷胃

含物仅存在少数的蟹类和贝类, 大部分食物成分

为无法辨认的食糜。采用 DNA 条形码测序技术

发现黄鳍棘鲷胃含物样品中存在真核生物 16 门

84 种, 发现了形态学鉴定未观察到的在肠道内容

物中占主导地位的类群: 脊索动物门、红藻门。

两种方法相结合丰富了黄鳍棘鲷的食物谱信息。

DNA 条形码技术具有较高的灵敏度, 可以检测混

合样品中的痕量 DNA, 使得该方法可以高效地获

取大量生物信息[34-36], 并可以同时分析多个摄食

对象[37], 因此, DNA 条形码测序技术可作为一种

有效的方法来分析海洋生物的食性组成[34-38]。但

分子测序技术仍可能存在未能鉴定到的摄食对

象。虽然真核生物多样性测序技术检测胃含物可

以不受鉴定对象形态的限制, 但采用该技术必须

预先建立一个比较完整的食物基因序列数据库 , 

提高鉴定结果准确性[39]。单一的检测方法通常存

在一定的局限性, 由于 DNA 条形码测序技术是

对食糜中的生物 DNA 进行检测, 该过程中无法

判断被捕食生物的生命阶段, 且存在被捕食者的

胃含物被带入捕食者胃中的情况(即黄鳍棘鲷饵

料组成的生物所摄食的食物种类), 对检测结果产

生干扰[20]。因此, 将 DNA 条形码测序技术与人工

显微镜镜检等方法相结合, 可提高鉴定结果的可

信度, 以达到更好的分析结果。 

研究进一步确认发现黄鳍棘鲷是一种典型的

杂食性鱼类, 且摄食范围较广。本研究在黄鳍棘

鲷的胃含物里共鉴定出真核生物 16 门 84 种, 其

中动物性饵料占 90.09%, 植物性饵料占 9.91%。

而动物性饵料的主要成分为节肢动物门的锈斑

蟳、腹针胸刺水蚤; 软体动物门的变化短齿蛤; 脊

索动物门的圆吻海鰶。植物性饵料的主要成分为

红藻门的条斑紫菜。本研究鉴定出的锈斑蟳和变

化短齿蛤均属于海洋底栖生物[40-41], 其中锈斑蟳

广泛分布于我国广东沿海, 锈斑蟳也是珠江口海

域常见的蟹类[42]。此外, 春季锈斑蟳大多处于幼

蟹阶段, 个体较小, 活动能力较弱 [43], 易成为黄

鳍棘鲷的捕食对象。变化短齿蛤多分布于我国广

东沿海地区, 以湛江周边海域、大亚湾和大鹏湾

分布最为丰富[44-46]。圆吻海鰶多分布于我国沿海

地区, 在对珠江口海域的鱼类种类组成调查中曾
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有过捕获记录[47], 珠江口海域常作为鱼类的产卵

场和仔稚鱼的育肥场, 在对珠江口海域鱼卵和仔

稚鱼的种类组成调查中也发现了圆吻海鰶[48], 在

该阶段圆吻海鰶可能会成为黄鳍棘鲷的摄食对

象。腹针胸刺水蚤属于海洋浮游动物, 多分布于

广东沿海等南海海域[49], 可为黄鳍棘鲷提供丰富

的饵料资源。条斑紫菜属于大型藻类, 广泛分布

于广东沿海及周边岛屿[50]。未来需加大采集黄鳍

棘鲷样品数量, 扩大对黄鳍棘鲷胃含物的形态学

鉴定分析, 明确黄鳍棘鲷的食物贡献比例。 

 

 
 

图 4  属分类水平不同体长组的黄鳍棘鲷胃含物中物种组成分布 

Fig. 4  Eukaryote composition in stomach contents at genus level from Yellowfin seabream with different body lengths 

 
3.2  万山群岛海域黄鳍棘鲷的食物组成与年龄

变化的关系 

黄鳍棘鲷随着体长的增加, 食性存在明显的

年龄变化特征。在本研究中, 1~3 年龄的黄鳍棘鲷

主要摄食种类由节肢动物门和软体动物门转向脊

索动物门, 1 龄幼鱼摄食的生物种类相比 2 年龄和

3 年龄的黄鳍棘鲷摄食范围更广。该现象与西埔

湾的黄鳍棘鲷(1 龄幼鱼与成鱼)摄食种类的结果

相同[51]。然而, 与广东大亚湾更小体长的黄鳍棘

鲷(99~160) mm 食性结果[4]相比发现, 黄鳍棘鲷
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的食性随着体长变化也存在改变。从门分类水平

上看, 研究发现大亚湾黄鳍棘鲷胃含物的主要优

势种为脊索动物门和软体动物门, 且脊索动物门

的鱼类占比最高[4]。本研究所鉴定出的优势门类

中以节肢动物门的蟹类占比最高, 而脊索动物门

的鱼类相对较低。推测产生差异的原因, 与捕获

黄鳍棘鲷的海域位置和鱼类体长变化有关。一方

面, 大亚湾作为多种鱼类的产卵、索饵和育肥场

所, 且在春季生活着大量的仔稚鱼[52], 可为黄鳍

棘鲷提供大量的鱼类饵料。另一方面, 大亚湾的

黄鳍棘鲷均为 1 龄鱼, Pan 等[4]发现黄鳍棘鲷的食

性随体长的增加无明显变化; 而本研究调查的黄

鳍棘鲷为 1 龄到 3 龄的鱼, 体长和年龄范围相对

较广; 因此, 黄鳍棘鲷的食性随体长的增加而发

生的变化更为明显。 

黑鲷等其他鲷科鱼类的食性也存在年龄变化

对鱼类食性产生影响现象。柏怀萍[53]对象山港黑

鲷(Acanthopagrus schlegelii)的摄食习性研究表明, 

生活在同一区域的黑鲷幼鱼与成鱼的摄食种类具

有一定差异, 且幼鱼胃含物的种类相较于成鱼要

更丰富。张其永等 [54]对闽南-台湾浅滩二长棘鲷

(Paerargyrops edita)食性的研究中发现 , 二长棘

鲷幼鱼多捕食虾类、贝类、浮游动物, 对鱼类的

捕食较少, 而生长到成鱼阶段则增加了对鱼类等

游泳动物的捕食。高亚辉等 [55]对真鲷 (Pagrus 

major)早期仔鱼食性转变的研究表明, 真鲷幼鱼

对植物性饵料和动物性饵料均有摄食, 但大多属

于活动能力弱的生物和浮游生物, 随着真鲷幼鱼

的不断生长, 游泳能力增强, 其胃肠道内的消化

酶也发生改变, 对动物性饵料的摄食逐渐上升。

因此, 本研究推测黄鳍棘鲷食性产生变化的原因

可能是: 随着黄鳍棘鲷年龄和体长的增加, 其活

动能力和捕食能力逐渐增强, 摄食对象也由活动

能力较弱、体型较小的底栖生物和浮游生物转变

为活动能力较强、体型较大的鱼类。 

3.3  黄鳍棘鲷与其他鲷科鱼类的食性比较 

黄鳍棘鲷与珠江口其他鲷科鱼类存在食物竞

争现象。本次在万山群岛渔业资源的刺网调查中, 

除了捕获到黄鳍棘鲷外, 还捕获到二长棘鲷、花

尾胡椒鲷 (Plectorhinchus cinctus)、真鲷、平鲷

(Rhabdosargus sarba)等鲷科鱼类[23]。以往研究还

发现珠江口的鲷科鱼类常见物种有黑鲷、黄鳍棘

鲷 、 二 长 棘 鲷 、 短 尾 大 眼 鲷 (Priacanthus 

macracanthus)等[56-57]。黑鲷作为珠江口海域的主

要放流物种[57], 是与黄鳍棘鲷产生食物竞争的主

要物种。郭家彤等[58]对大亚湾黑鲷的摄食习性研

究发现, 黑鲷摄食藤壶、鱼类、贝类为主; 研究还

发现随着体长的增加, 黑鲷的食性也倾向于摄食

个体较大的饵料, 这与本研究中不同体长组黄鳍

棘鲷的食性特征相类似。同样, 基于高通量测序

对象山港海域黑鲷食性进行分析发现, 该海域的

黑鲷以大型藻类、贝类、浮游生物、鱼类和蟹类

为主要摄食对象, 1 龄鱼黑鲷的优势饵料生物为

胸刺水蚤属和蟳属, 这与本研究结果类似, 而且

随着年龄体长的增加, 黑鲷食性也开始转变为以

鱼类为主要摄食对象[13]。对于二长棘鲷和花尾胡

椒鲷两种鲷科鱼类, 食性分析发现二长棘鲷主要

以虾贝类、海胆类、海星类、浮游生物和小型鱼

类为摄食对象; 花尾胡椒鲷主要以虾贝类、海胆

类、浮游生物和鱼类为摄食对象[59]。真鲷主要摄

食底栖甲壳类、软体动物、棘皮动物等, 但早期

仔鱼可摄食一些浮游藻类[60]。曹艳[61]研究发现平

鲷主要以虾蟹类、贝类、藤壶及海藻为摄食对象, 

其生活习性与黄鳍棘鲷具有一定相似性。总体而

言, 鲷科鱼类大多为杂食性鱼类, 且在食性组成

上具有一定相似性, 多以底栖生物、浮游生物和

鱼类为主要捕食对象。生活于同一海域的鲷科鱼

类之间会存在一定的种间竞争关系, 未来需进一

步分析黄鳍棘鲷的摄食习性与其栖息环境的关系, 

更全面探究珠江口黄鳍棘鲷的摄食生态。 

4  结论 

通过胃含物形态学和 18S rRNA 基因高通量

测序的方法分析了万山群岛海域不同年龄的黄鳍

棘鲷的食物组成变化。鱼类胃含物的 18S rRNA

基因高通量测序方法比形态学鉴定方法所反映的

鱼类摄食物种信息更广。对不同年龄组的黄鳍棘

鲷进行食性分析发现, 1 年龄的黄鳍棘鲷主要摄

食种类为节肢动物门的锈斑蟳和腹针胸刺水蚤 , 

以及软体动物门的变化短齿蛤; 2 年龄和 3 年龄黄
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鳍棘鲷主要摄食脊索动物门的圆吻海鰶等。随着

鱼类年龄的增加, 黄鳍棘鲷摄食的生物物种数量

逐渐减少。比较黄鳍棘鲷与珠江口其他鲷科鱼类

的食物组成关系发现珠江口鲷科鱼类存在食物竞

争的现象。 
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Diet change of the yellowfin sea bream (Acanthopagrus Iatus) with age 
from Wanshan Islands in the Pearl River Estuary 

YANG Xiyue1, 2, LIU Yong1, LI Chunhou1, TANG Guanglong1, ZHANG Dajuan2, YOU Yilai3, PAN Shufang3, 
ZHENG Qiushi1, XIAO Yayuan1, WU Peng1 

1. South China Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Science, Key Laboratory of South China 
Sea Fishery Resources Exploitation & Utilization, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Observation and 
Research Field Station of Pearl River Estuary Ecosystem, Guangdong Province, Guangdong Provincial Key 
Laboratory of Fishery Ecology Environment, Guangzhou 510300, China; 

2. Tianjin Key Laboratory of Aquatic State and Aquaculture, College of Fisheries, Tianjin Agricultural University, 
Tianjin 300392, China; 

3. Zhuhai Qi'ao-Dangan Island Provincial Nature Reserve Management Office of Guangdong, Zhuhai 519000, China 

Abstract: Yellowfin sea bream (Acanthopagrus latus), an economically important fish and stock enhancement 
species, is distributed in the southeastern coastal areas of China. Study on diet change of yellowfin sea bream will 
contribute to the knowledge for the accurate food composition and ecological function of food wed for yellowfin 
sea bream. However, information on the feeding habits of wild yellowfin sea bream in natural marine 
environments is scarce. In this study, the feeding characteristics of yellowfin sea bream of different body lengths 
(1-3 years old) collected from the Wanshan Islands were analyzed based on stomach morphology and 
high-throughput sequencing of the 18S rRNA. Here, the 17 collected fishes were divided into three groups: the S 
group [body length: (194±13.1) mm], the M group [body length: (231±15.5) mm], and the L group [body length: 
(294±33.3) mm]. Morphological identification showed that shellfish, crabs, and chyme were present in the 
stomach contents of the yellowfin sea bream. Most fish contained a high proportion of chyme. A total of 84 
species of eukaryotes in 16 phyla were identified in the stomach contents of the yellowfin sea bream using 
high-throughput sequencing of the 18S rRNA gene. Therefore, 18S rRNA high-throughput sequencing analysis 
provided a higher taxonomic resolution of the dietary composition than microscopic examination. Furthermore, 
high-throughput sequencing analyses showed that the major food sources of yellowfin sea bream were Charybdis 
feriatus and Centropages abdominalis of Arthropoda, Brachidontes variabilis of Mollusca, Nematalosa nasus of 
Chordata, and Neopyropia yezoensis of Rhodophyta, accounting for 66.73% of total food sources. Yellowfin sea 
bream in the Wanshan Islands mainly fed on animal food and feeding on plant food was relatively low. At the 
phylum level, the S group were dominant with Arthropoda, Mollusca and Rhodophyta, accounting for 93.88% of 
all sequences. Chordata, Cnidaria, and Arthropoda were the dominant phyla in the M group, accounting for 
86.72% of all sequences, whereas L group was dominated by Chordata, Platyhelminthes, and Arthropoda, 
accounting for 89.25% of all sequences. Diet analysis of 1-3-year-old yellowfin sea bream revealed that with an 
increase in body length, the major feeding species of yellowfin sea bream gradually shifted from Arthropoda and 
Mollusca to Chordata, and the number of feeding species gradually decreased. Compared with that of the other 
Sparidae fishes in the Pearl River Estuary, a similar dietary habit was observed between Sparidae fishes, indicating 
feed-food competition for Sparidae fishes from the Pearl River Estuary. Sparidae are omnivorous and mostly 
consume benthos, plankton, and fish. These results provide basic data on the feeding ecology of yellowfin sea 
bream in the Wanshan Islands. 
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