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摘要: 水生生物在食物网中的相互关系及其变化是生态学研究的重要领域之一, 其实质是研究生物之间的捕食与

被捕食关系。传统的水生食物网研究方法是基于形态学观察的胃含物分析, 具有较大的局限性。随着科学技术的

发展, 稳定同位素技术、特征脂肪酸组成分析和 DNA 条形码等分子技术的引入有效的弥补了胃含物分析的不足, 

并可以更深入的了解水生生物的摄食信息, 因此得到了广泛的应用。本文采用文献计量法分析了水生食物网研究

方法的发展动态, 分别介绍了稳定同位素技术、特征脂肪酸组成分析和 DNA 条形码技术与胃含物结合应用的研究

进展, 着重归纳总结了其在水生生物食性研究中的应用现状及发展前景, 详细地指出了 4 种水生食物网研究方法

的优势和局限性、适用范畴和对实验样品的需求。胃含物分析作为传统食物网研究方法未来仍是不可缺少的一部

分, 其向我们传递了最为直接的摄食信息。在此基础上, 稳定同位素技术、特征脂肪酸组成分析和 DNA 条形码等

分子技术作为胃含物分析方法的补充手段, 将更有利于重建复杂的水生食物网结构, 进而为渔业管理提供必要的

帮助。 
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水生生态系统(aquatic ecosystem)是指由水生

生物与水体环境构成的统一体, 可简单分为淡水

生态系统和海洋生态系统。环境变化会导致水生

生态系统结构的转变, 最为直接的影响就是引起

系统中生物营养级的升高或降低。如何评估水生

生物在食物网中的关系及其变化是学者们研究水

生生态系统的一个重要领域, 由此而产生了摄食

生态学(trophic ecology), 即对群落或生态系统中

生物体摄食关系的研究。摄食生态学中研究的基

本问题主要分为: 食物链长度与生产者生物量之

间的关系; 资源的供应量与每一营养级生物相对

丰度的关系; 食物链的实际长度及限制因素[1]。食

物链的本质是生物的捕食—被捕食关系 , 因此 , 

了解研究对象的摄食情况是进行摄食生态学研究

的基础。 

在水生生态系统中 , 捕食者被捕食者之间

的相互作用关系是很难被直接观察, 因此, 科学

家们最初常用视觉方法——胃含物分析来了解这

一关系, 即在特定水域采样通过观察样品胃含物

形态学特征确定其成分[2]。Hyslop[3]提出, 基于胃

含物分析的方法是摄食生态学研究的标准方法 , 

他总结了几种胃含物分析方法, 讨论这些方法存

在的困难和局限性, 并对此提出了改进方法。薛

莹等[4]对国内外鱼类食性和食物网研究的内容和

方法加以总结 , 并在胃含物分析方法中提出了

“单一指数”和“综合性指数”的概念。由于传统胃
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含物分析方法的局限性及科学技术的发展, 一些

学者陆续提出了在传统胃含物分析方法的基础上

运用稳定同位素、脂肪酸组成分析或 DNA 条形码

等分子技术对其进行补充, 以更能反映客观实际
[5-6]。尽管如此, 胃含物分析这一传统的方法在实

验室或野外研究中仍是不可或缺的, 其可以给我

们提供一个最直接的“快照”[7-8], 是一种能获取到

水生生物摄食信息的最简单方法。 

本文基于文献计量学的统计结果, 分析了在

水生生态系统中运用胃含物分析及其与其他食性

分析方法结合研究的发展动态, 并对其在食物网

研究发展中的应用进行了梳理, 以期为今后的研

究工作提供参考。 

1  胃含物分析及其补充方法在水生生态系统

研究中的发展动态 

胃含物分析(stomach content analysis)是一种

传统物理性食物网科学的研究方法, 即通过测定

动物胃肠中的食物组成, 获取动物近期的摄食情

况, 是了解生物“吃了什么”最直接和最便捷的方

法。随着科学研究的进步, 基于胃含物分析的水

生生物摄食生态学研究方法可满足更为广泛和深

层的研究需求。为了解摄食生态学研究方法的发

展, 采用文献计量学的方法, 在 Web of Science 所

有数据库和中国知网(CNKI)数据库中进行文献检

索(查询日期: 2017 年 5 月 23 日)。中文文献的检

索关键主题词为“胃含物”, 检索结果中与水生生

态系统摄食生态学研究有关的非会议论文有 203

篇 ; Web of Science 数据库中的检索主题词为

“stomach content analysis”, 再以“feeding ecology”

在检索结果中搜索, 选择相关的研究方向和领域, 

共检索出 1801 篇英文文献。将检索出的中英文文

献按其采用的研究方法主要可分为 4 类, 即仅采

用胃含物分析法(SCA)、胃含物分析法和稳定同位

素技术结合(SCA+SIA)、胃含物分析法和脂肪酸

组成分析结合 (SCA+FA)以及胃含物分析法和

DNA 分子技术结合(SCA+DNA)。 

早在 1930 年, 国外学者便意识到了解鱼类摄

食对其洄游及养殖的重要性, 因此陆续出现了对

抽取活鱼胃含物方法的介绍。如 White[9]提出可用

玻璃管抽取东溪鳟(Salvelinus fontinalis)胃含物的

方法 ; Dubtes[10]直接将金属管插入鱼的食道中 , 

以抽取其胃含物进行分析。随着胃含物抽取法的

改进及其分析法的便捷性, 胃含物分析法逐渐受

到了学者们的青睐, 1980 年前后已应用于水生生

态系统的摄食生态学研究中, 并从 1990 年开始广

泛得到了应用, 发展迅速, 至今仍是水生生态系

统食性研究的最主要方法之一(图 1a)。随着胃含

物分析法的广泛应用, 人们亦逐渐发现其存在着

一定的局限性, 即其“分辨率”会受到消化程度的

直接影响。因此学者们逐渐引入了稳定同位素技

术、脂肪酸组成分析和 DNA/RNA 条形码技术作

为补充研究方法。以稳定同位素应用于水生生态

系统食物网的研究主要出现在 1996 年前后(图 1b); 

国内在 2005年才有记载, 总体呈波动上升的态势。

与稳定同位素技术几乎同步出现的脂肪酸组成分

析法, 却鲜见其与胃含物分析法结合使用的研究, 

在国外每年的文献统计量仅为个位数, 发展平缓

(图 1b); 在国内几乎未见记录(图 1a)。作为“最年

轻”的 DNA/RNA 条形码技术, 其作为补充方法在

水生生态系统食物网研究也有一定的发展(图 1)。 

总体而言, 在基于胃含物分析的水生生态系

统的食性研究中, 单独采用胃含物分析法仍是主

流, 所占比重最大; 其次应用的广泛程度由高到

低依次是 SCA+SIA、SCA+FA 与 SCA+DNA。采

用这 4 种方法进行的研究总体呈递增的趋势, 但

中国略滞后于国外。 

2  传统胃含物分析法及其发展 

2.1  传统胃含物分析法介绍 

传统胃含物分析的描述方法主要有出现法、

数量法、体积法、重量法和主观观测法 5 种[3], 分

别从出现频率、数量、体积和重量等角度描述某

种食物在总食物中占据的比例。然而, 在样本量

较小或者食物种类变化较大的情况下, 不同的方

法将会产生不同的结果, 因此, Pinkas 等[13]认为

结合多种方法(指数)计算的结果更具代表性。薛

莹等[4]将描述食物组成的指数形式分为两种: 单

一指数和综合性指数(表 1), 前者即与 5 种传统胃

含物分析法一一对应, 后者指的是将多种指数合 
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图 1  1977—2015 年食物网研究方法的发展动态 

SCA: 仅采用胃含物分析法; SCA+SIA: 胃含物分析法和稳定同位素技术结合; SCA+FA: 胃含物分析法和 

脂肪酸组成分析结合; SCA+DNA: 胃含物分析法和 DNA 条形码技术结合, 数据来源于 Web of Science 

所有数据库(http://isiknowledge.com)和中国知网数据库(http://www.cnki.net). 

Fig. 1  Enumeration of published literature of aquatic food web research method in 19772015 
SCA: stomach content analysis; SCA+SIA: stomach content analysis combined with stable isotope; SCA+FA: stomach  

content analysis combined with fatty acid; SCA+DNA: stomach content analysis combined with DNA barcoding data from  
databases of the Web of Science (http://isiknowledge.com) and China National Knowledge Internet (http://www.cnki.net). 

 

并修正成一个指数, 例如相对重要性指数(IRI)、

绝对重要性指数(AI)等, 其原理为消除各个单一

指数的偏差[11]。其中, 相对重要性指数及其百分

比形式(IRI%)在胃含物分析中使用频率最高 [12], 

IRI 越高, 即代表该种食物对生物越重要。 

胃含物分析主要研究生物的摄食组成和摄食

偏好, 学者们通常采用表格法及统计图法的形式

展示研究对象“吃什么”及其所摄食的食物在研究

对象生活史过程中的重要性, 由于生活史过程的

复杂性及多变性, 这一过程不断被细化。周婉霞

等[16]分析了 1982 年 6 月至 1983 年 12 月鱼山、

舟山、长江口南部的蓝圆鲹(Decapterus maruadsi) 

的胃含物组成 , 发现不同月份的食物组成不同 , 

当龄鱼与成鱼之间存在着食性转换; 李军[17]研究

了 1982—1984 年的渤海鲈(Lateolabrax japonicas)

幼鱼和成鱼的摄食组成和摄食强度的月变化及相 
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表 1  描述食物组成的单一指数和综合性指数 
Tab. 1  Single index and comprehensive index in describing food composition 

指数类型 type of index 指数 index 含义 meaning 参考文献 reference 

F% 出现频率 percentage frequency of occurrence 

N% 个数百分比 percentage by number 

V% 体积百分比 percentage by volume 

单一指数 single index 

W% 重量百分比 percentage by weight 

[3] 

IRI 相对重要性指数 index of relative importance  

IRI=(N%+ V%)×F% 
[13] 

AI 绝对重要性指数 absolute importance index  

AI= F%+ N%+ W% 
[14] 

Ip 优势指数 index of preponderance  

Ip=ViFi/Σ(ViFi) 
[15] 

综合性指数 

comprehensive index 

GIIj 几何重要性指数 geometric Index of Importance  

GIIj=(ΣVi)j/ n  
[12] 

注: Ip 中 Vi 为食物 i 的体积所占的比例(或 W%), Fi 为食物 i 的出现频率; GIIj 中 Vi 为第 i 个指标(V%、W%、N%等), n 为所用指标对应

的食物的总个数. 

Note: Vi is the volume proportion of prey i in total food (or W%) in Ip, where Fi is the frequency of occurrence of prey i; Vi represents the vectors 

for the relative measures of prey quantity (i.e. V%、W%、N%, etc.), and n is the number of relative measures of prey quantity used in GIIj. 
 

似性系数; 张波[18]通过聚类分析和列联表检验等

方法对 2004 年 1 月—2005 年 10 月黄海中部的高

眼鲽(Cleisthenes herzensteini)摄食随体长的变化

进行研究; Rosas-Luis 等[19]分别从性别、成熟度及

体长组三个角度对 Santa Rosa 2014 年 5—12 月的

茎柔鱼(Dosidicus gigas)的摄食组成进行了分析; 

这些研究说明对生物基于胃含物的研究处于不断

细化的过程中 , 以充分考虑其复杂的生活史过

程、种群动态及栖息环境的多变性。 

2.2  胃含物分析法的发展 

2.2.1  在基础生物学中的应用  在对水生生态系

统中基于胃含物分析的食性研究的文献统计发现, 

研究对象主要有鱼类、鸟类、头足类、两栖类、

哺乳动物、爬行动物以及软体动物 7 种, 其中 80%

是鱼类的摄食生态学研究范畴, 主要包括两个方

面: 一是鱼类的摄食, 二是鱼类的生态地位及功

能。颜云榕等[20]将鱼类的摄食研究归结为 4 个问

题的解决, 即“吃什么”、“怎样吃”、“吃多少”以及

“食物在有机体中的能量分配”。因此, 基于胃含

物分析食性研究的应用方向主要为 5 个, 即研究

生物的摄食组成、摄食行为/选择、摄食强度、生

态转换效率及生态位。 

2.2.2  新兴的应用方向  目前摄食生态的研究越

来越注重其对生产生活的指导意义, 已不再局限

于对水生生态系统单一物种的食性研究。Beattie

等[21]发现五大湖(Great Lakes)处于资源衰退状态

的斑泥螈(Necturus maculosus)的胃含物出现了该

地区的入侵物种虾虎鱼(Neogobius melanostomus、

Orconectes rusticus)等, 表明其生态位发生变化, 

虾虎鱼的入侵改变了群落结构。Rohan 等[22]在没有

足够的数据评估白令海章鱼的种群状况时, 利用

太平洋鳕(Gadus microcephalus)长期的胃含物数

据估算其自然死亡率和最小生物量, 以作为资源

评估的基础。Bizzarro 等[23]对美国太平洋海岸 18

种商业性底层鱼类的胃含物数据及生活史阶段进

行了整合分析(meta-analysis), 综合考虑了 4 个变

量: 捕食者种类、生命阶段(如幼鱼、成鱼)、功能

组(如底栖、中上层)和分类组(如岩鱼、比目鱼), 

以划分底栖鱼类同资源种团(guild), 为当地基于

栖息地的渔业管理提供信息。Navia 等[24]重建热

带食物网结构, 以评估人类压力对营养结构的影

响, 采用文献计量的方法收集了 1990—2009 年间

在 Golfo de Tortugas(哥伦比亚)的 80 种捕食者的

胃含物信息进行模型分析, 发现基于生态系统的

渔业管理不仅应优先考虑高度重要的物种(如经

济价值高等), 还应考虑在食物网中具有独特结构

性质的物种, 因此提出在渔业资源的管理中需要

更注重顶级捕食者的保护, 如鲨。 
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3  基于传统胃含物法食性研究的发展及应用 

传统胃含物分析法是基于形态学的基础上对

样本进行分类, 尽管它可以进行不同角度下(如体

长、性别和成熟度等)详细的摄食分析, 从而提供

有价值的直接信息 , 但受主观及客观条件限制 , 

分析结果具有很大的偶然性及局限性。传统胃含

物分析法仅能提供最近的摄食信息(通常<24 h), 

不能反映已消化和过去一段时间内的摄食信息[20], 

且无法判断某种食物出现的偶然性和必然性 [25]; 

一些如胶质浮游动物等的食物能被快速消化, 从

而难以辨认。一些学者在水生生物学的食性研究

中陆续提出了一些新的方法, 并将这些方法与传

统胃含物分析法同时运用到摄食生态学的研究中, 

力求减小实验过程中的不确定性及保证实验结果

的完整性。 

3.1  稳定同位素技术 

稳定同位素技术(stable isotope analysis)目前

已广泛应用于食物网研究中, 其应用原理是生物

圈中重同位素和轻同位素含量存在着自然差异 , 

二者参与生物新陈代谢过程的速率不同。与胃含

物分析相比, 对动物组织中的碳、氮稳定同位素

分析可提供其在一段时间内的综合摄食信息[26]。

每一物种间同位素比值存在着较大的差异; 同一

物种不同个体间的同位素比值也反映了其独特的

摄食行为信息; 测定不同的组织可反映不同的摄

食周期[27-29]。研究发现, 消费者组织中的碳、氮

稳定同位素比值(δ13C 和 δ15N)可用于确定初级生

产力来源, 且随着营养级的增加, 消费者的 δ13C

和 δ15N 值与其食物之间分别呈现出+1‰和+3.4‰

的富集水平[30-31]; 即消费者组织中的 δ13C 值与其

食物较为接近, 可用于指示食物来源和栖息地特

征; 而 δ15N 值可用于指示生物在其生活史过程中

的营养水平[32-33]。在稳定同位素技术自 20 世纪

80 年代在生态领域中兴起至今的几十年间, 国内

外主要应用其计算生物体内食物的贡献比例[34]、估

算消费者营养级[35]、研究水生生物的食性转换[36]、

水生生物的洄游与分布[37], 解决了以下几大问题: 

区分在食物网研究中的不同营养功能群[38-39], 在

水生群落中比较生态位差异[40-41], 研究生物生活

史过程中的食性变化[42-43], 消费者栖息地的可塑

性[44]等。 

2000 年前后, 陆续有学者采用胃含物分析和

稳定同位素技术两种方法同时进行摄食生态学研

究[45-48], 更真实地反映生物的营养状况及其所占

据的生态位, 完善及细化食物网结构。Fenton[45]

对塔斯马尼亚岛 (Tasmania)东南部的 3 种糠虾

(Tenagomysis tasmaniae、Anisomysis mixta aus-

tralis、Paramesopodopsis rufa)及采用围网捕捞的

鱼类进行胃含物分析, 测定采样海域的藻类、浮

游植物、浮游动物、底栖无脊椎动物和鱼类的 δ13C

和 δD 值(氢稳定同位素比值); 胃含物分析结果表

明, 3 种糠虾均为杂食性, 但其摄食组成具有差异; 

稳定同位素比值反映出 P. rufa 的摄食以浮游生物

为基础, 其 δ13C 和 δD 值与 T. tasmaniae、A. mixta 

australis 的同位素比值具有明显差异; 而 T. tas-

maniae、A. mixta australis 相近的同位素比值显示

二者具有相似的摄食成分, 但从胃含物分析中可

以得出二者摄食的生物粒径不同。Reñones 等[49]

利用碳、氮稳定同位素和胃含物分析探究了地中

海西部乌鳍石斑鱼(Epinephelus marginatus)随体

长的摄食变化, 指出胃含物分析与稳定同位素技

术二者数据之间具有良好的一致性, 二者联用对

研究结果可起到协同作用。 

当前, 稳定同位素技术已成为国内外学者在

基于传统胃含物分析进行食性研究的基础上加入

的最为常见的“新元素”。Reñones 等[49]采用了出

现频率和数量百分比的胃含物分析方法、以及结

合 δ13C 和 δ15N 值的质量守恒模型综合分析了地

中海西部乌鳍石斑鱼(E. marginatus)不同体长组

的摄食组分(食物贡献比率); 根据质量守恒方程, n

种稳定同位素可以确定 n+1 种食物源贡献比例[50]。

在此基础上, Phillips 等[51]提出了一种采用 n 种稳

定同位素计算>n+1 种食物源的贡献比例, 并指出

该方法计算出的结果只是一个大致的范围, 需要

经过胃含物分析等“额外”方法对一些组合方案进

行实际验证。 

张宇美等[52]应用 N 稳定同位素和胃含物分析

相关数据研究了 2008 年 11 月—2009 年 9 月期间

南海北部湾拖网渔获物中的二长棘犁齿鲷(Par-
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argyrops edita Tanaka)的摄食习性和营养级, 根据

饵料质量百分比及 δ15N 值分别估算出其营养级平均

值为 3.1 和 3.7; Hernández-Aguilar 等[53]对 2001 年、

2005 年和 2006 年 2—6 月加利福尼亚西海岸的大

青鲨(Prionace glauca)进行摄食生态学研究, 采用

胃含物分析和稳定同位素技术, 分别计算出 4.1

和 3.8 的营养级估计值。胃含物分析和稳定同位

素技术均可估算出生物的营养级, 但结果略有差

异。Preciado 等[54]在研究中指出采用这两种方法

表示的营养级出现差异的原因可能是稳定同位素

代表的是“上个月”的营养状况; 张宇美等[52]认为

是因为对某种饵料生物的“高估”或“低估”而导致

的结果差异。Zanden 等[55]以淡水鱼类为对象对比

研究了两种方法, 认为稳定同位素技术所得出的

结果比胃含物分析更为准确。 

Nakamura[56]为验证红树林是珊瑚礁鱼类的

“保育场”这一观点, 对 2004—2006年 5—8月从日

本南部石垣岛的红树林及其邻近珊瑚礁采集的焦

黄笛鲷(Lutjanus fulvus)幼鱼及成鱼进行胃含物分

析和稳定同位素研究; 实验中, 其将驼背笛鲷(L. 

gibbus)和紫红笛鲷(L. argentimaculatus)也作为研

究对照, 前者整个生活史周期均栖息于珊瑚礁上

(作为珊瑚礁栖息地的对照种), 后者栖息于红树

林直至体长达到 300 mm(作为红树林栖息地的对

照种), 并对珊瑚礁和红树林栖息地表栖(如蟹类、

虾类)和底栖(如游走的端足目生物)潜在食物源取

样测定碳、氮稳定同位素。根据胃含物分析的数

据及焦黄笛鲷(L. fulvus)的 δ13C 和 δ15N 值与驼背

笛鲷(L. gibbus)、紫红笛鲷(L. argentimaculatus)潜

在食物源的 δ13C 和 δ15N 值比较结果, 证明焦黄笛

鲷(L. fulvus)的幼体期栖息于红树林中。同时采用

胃含物分析和稳定同位素技术目前已被证明能有

效地解决一些分布范围广、具有洄游性的生物的

摄食生态学研究问题[57-58]。 

“生态位(niche)”作为用于描述生物体在生态

系统中所占据的功能和地位的重要概念着重强调

了生物体本身作为单一个体与周围生物、环境相

互关系。通过胃含物分析计算食物重叠指数[4], 或

根据 δ13C 和 δ15N 值建立二维或多维的空间[59]以

比较生物间是否在食物、空间利用等方面存在重

叠, 确定是否存在竞争关系。Ho 等[60]为了解两种

三鳍鳚科鱼类条纹异齿鳚(Ecsenius lineatus)和红

尾异齿鳚(E. namiyei)以及共同栖息于同一水域的

蓝纹高身雀鲷(Stegastes fasciolatus)之间的食物重

叠以及共存模式, 以 δ13C 和 δ15N 值分别作为二维

空间坐标的横纵轴, 通过统计学分析每一物种的

δ13C 和 δ15N 平均值, 并将 δ13C 和 δ15N 值平均值

表示于二维坐标轴中进行比较; Layman 等[61]在此

基础上根据 δ13C和 δ15N采用“凸包法”(convex hull)

将生态位描绘于二维空间坐标中 , 以使生态位

“轮廓”更为直观和清晰。Jackson 等[62]提出了一种

基于贝叶斯模型的“稳定同位素贝叶斯椭圆法” 

(stable isotope bayesian ellipses, SIBER)计算生态

位宽, 以弥补“凸包法”对样本量敏感等缺陷。“贝

叶斯椭圆法”在水生生态系统摄食生态学研究中

已广泛得到应用[41, 63]。 

目前, 稳定同位素技术已实现了对单体化合

物稳定同位素比值的测定, 称为特定化合物稳定

同位素分析 (compound-specific isotope analysis, 

CSIA)[64]。相较于传统的“整体”稳定同位素技术

(bulk stable isotope analysis), 特定化合物稳定同

位素分析可减少生物代谢和生理过程对同位素比

值的干扰, 能反映更精准的摄食生态学信息。目

前, 在水生食物网研究中, 特定化合物稳定同位

素分析主要基于两种分子化合物: 氨基酸[65]和脂

肪酸[66]。在氨基酸中, 某些氨基酸的 δ15N 相较于

其食物而言具有较强的分馏作用, 如谷氨酸、丙

氨酸等“营养”氨基酸(trophic amino acid); 而一些

氨基酸则相对稳定, 称为“源”氨基酸(source amino 

acid)[67]。鉴于此种特性, 可通过“营养”氨基酸与

“源”氨基酸之间同位素比值估算同位素的分馏系

数及在不需要基线生物同位素比值的前提下间接

指示捕食者的营养层次。此外, 氨基酸的 δ13C 在

必需氨基酸(essential amino acids)和非必需氨基酸

(nonessential amino acids)中也有差异[68]。必需氨

基酸较为保守, 而非必需氨基酸受到分解代谢等

影响, 在合成期间可能发生不同程度的同位素分

馏。因此, 对于特定氨基酸的稳定同位素分析能

更本质的揭示引起生物组织中同位素分馏的物质

和能量传递过程中的规律。 
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3.2  特征脂肪酸组成分析 

脂肪酸(fatty acid)是与生物关键生理和生物

化学过程相关的脂质的主要成分, 占水生生物干

重的 2%~5%[69], 主要以三羧酸甘油酯和磷脂的

形式存在。不同种类的水生生物具有其特殊的脂

肪酸组成 [70]。摄食被认为是影响组织脂肪酸组

成的最重要的外部因素[71]。通过对生物体组织脂

肪酸进行分析, 可以获取其食物信息, 因为不同

种类 , 甚至不同体组织之间脂质合成途径的差

异均会导致生物体显示出不同特征的脂肪酸组

成[72]。食物中的脂肪酸直接被生物同化吸收并保

持其固有特性。因此, 通过分析生物脂肪酸信息

可以反映最近一段时间内生物的摄食情况[73]。研

究表明, 一些具有特定性质的脂肪酸已可作为“天

然生物标志物”确定生物体的具体食物来源[74]。 

与胃含物分析相比, 脂肪酸组成分析所需样

本量较少, 且生物体内的脂肪酸是直接从食物中

摄入并经过消化吸收, 在生物新陈代谢过程中结

构基本保持不变, 是生物长期摄食活动积累的结

果, 可依据选取测定的不同组织反映生物体长期

或最近的摄食情况, 减少了胃含物分析结果的偶

然性。因此, 有学者提出可将其作为胃含物分析

的补充方法应用于摄食生态学研究[75-76]。 

在水生生态系统中, 水生生物体脂肪酸碳原

子个数一般为 12~24 个, 分为饱和脂肪酸和不饱

和脂肪酸两大类 , 而不饱和脂肪酸所占比例较

大。某些脂肪酸只能从食物获取, 不能自身合成, 

被称为必需脂肪酸, 如 n-3 和 n-6 系列高度不饱和

脂肪酸[77]。因此, 浮游植物等低营养级生物的脂

肪酸成分直接影响着高营养级消费者的脂肪酸组

成。目前, 脂肪酸组成分析已被广泛地应用于低

营养级和高营养级捕食者的食性研究中[78], 主要

脂肪酸标志如表 2 所示, 可用于区分种间资源利

用模式差异(摄食或栖息地)[79]、确定生态位分化

模式及食性的特异化程度[80]、探究食性在空间及

时间上的变化[78]、定性和定量分析生物食性[81]。 

Howell 等[84]采用胃含物分析与脂肪酸组成

分析对从大西洋 Porcupine Seabight和波丘派恩河

的海底平原 Porcupine Abyssal Plain 海区的大陆坡

不同深度采集的 9 种深海海星的食性进行了研究, 

表 2  水生食物网中应用的主要特征脂肪酸标志[74, 82-83] 

Tab. 2  Signature fatty acids and corresponding sources 
within the aquatic food web 

指示物种 source 
特征脂肪酸标志 

signature fatty acid 

C16:1n-7 

C20:5n-3 

C16:1/C16:0>1.6 

Σ16/Σ18>2 

硅藻 diatom 

C20:5n-3/C22:6n-3>1 

C22:6n-3 

C18:4n-3 

鞭毛藻类 dinoflagellate 

C20:5n-3/C22:6n-3<1 

Σ15+Σ17 细菌 bacteria 

C18:1n-7 

C20:1+C22:1 浮游动物 zooplankton 

C18:1n-9 

褐藻 brown algae C18:1n-9 

红藻 red algae C20:5n-3/C20:4n-6>10 

大型藻类 macroalgae C18:2n-6+C18:3n-3 

海草 seagrass C18:2n-6+C18:3n-3 

C18:2n-6+C18:3n-3 

C20:4n-3 

C20:4n-6 

C20:5n-3 

Σ22+Σ24 

陆生植物 terrestrial plant 

>C24:0 

C16:1n-7 

C18:3n-3 

C18:1n-7/C18:1n-9>1 

红树林 mangrove 

Σ22+Σ24 

C20:1n-9 

C20:1n-11 

C22:1n-11 

桡足类 copepod 

C20:1n-9 

 

通过对其脂肪酸聚类分析 , 将海星分成悬浮食

性、捕食者/腐食性和泥食性(mud ingester)。悬浮

食性的海星对光合碳具有高度依赖性 , 显示出

进行光合的浮游植物的脂肪酸特征 , 相对较高

的 C22:6 (n-3) 可能来源于摄食的植物碎屑; 而

泥食性的海星其 C18:1 (n-7) 和非亚甲基二烯酸

(NMIDs)相对比例较高, 显示其摄食的成分主要

为细菌; 捕食者/腐食性的海星脂肪酸组成介于二

者之间。胃含物分析结果证实了利用脂肪酸确定

食物资源利用模式准确性。 
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Pethybridge 等[78]为了解澳大利亚塔斯马尼亚

岛大陆坡超过 400 m 水深的水域主要兼捕渔获物

的食物组成, 以特征脂肪酸的多变量分析作为胃

含物分析的补充方法对采集的 16 种软骨鱼类的

摄食组成进行分析, 测定其肌肉、肝和消化腺的

脂肪酸成分。胃含物与脂肪酸组成分析结果显示, 

每一种类有其特殊的摄食和生存模式(如银鲛目

在该海域属于低营养级生物, 主要摄食底栖生物; 

中型的角鲨科鲨鱼主要摄食处于营养级“中间位

置”的鱼类和头足类; 猫鲨科鲨鱼主要摄食头足

类等); 栖息于不同水层(如大陆坡上部和中部)的

鲨鱼其摄食组成具有较大差异; 同一栖息水层的

不同物种之间的摄食具有一定的相似性, 出现摄

食生态位分化现象; 此外, 不同组织的脂肪酸组

成不同, 但将肌肉、肝和消化腺三者的脂肪酸组

成信息相结合可提供生物体长期连续、综合的摄

食信息。 

Iverson 等 [81]在人工喂养试验的基础上从定

性和定量的角度估算自由放养的海鸟的摄食结

构。他通过给海鸟长期投喂单一物种确定个体脂

肪酸的校准系数, 依此系数在受控条件下对具有

多种食物来源的海鸟脂肪酸特征值进行定量食物

组成比例估算(定量脂肪酸特征分析, QFASA)。实

验证明, 基于 QFASA 估算的食物组成结果与胃

含物分析结果相似, 海鸟在物种间、时间和空间

上存在着摄食差异 , 并提出“动物的摄食是决定

其脂肪酸组成的最重要因素”的观点。 

3.3  DNA 分子技术 

DNA 条形码技术(DNA barcoding)是 21 世纪

兴起的一项基于一段或几段短的、通用的标准

DNA 序列实现快速准确鉴定物种的技术[7], 已被

广泛应用于海洋生物系统分类、种间亲缘关系鉴

定、分子遗传多样性及肠道微生物多样性、食性

分析等领域[85]。DNA 条形码技术依据自然界中生

物基因序列的唯一性, 通过提取胃含物中的 DNA, 

使用通用引物扩增目的片段 , 纯化 PCR (poly-

merase chain reaction, 聚合酶链式反应)产物后进

行基因测序, 将序列结果与基因库进行比对分析, 

从而获取相关物种信息。Hebert 等[7]率先提出可

以采用线粒体细胞色素 C 氧化酶 I (cytochrome c 

oxidase subunit I, COI)基因作为区分生物种类的

依据。Aguilar 等[86]以 DNA 条形码技术为手段鉴

定了美国切萨皮克湾(Chesapeake Bay)一种本地

鲇和两种入侵鲇的胃含物种类, 成功鉴定出包括

美洲狼鲈(Morone americana)、美洲鳗鲡(Anguilla 

rostrate)等在内的 92%的物种, 其分类水平可具

体至“种”。Sakaguchi 等[87]分别采用形态学观察和

DNA 条形码技术比较分析了王鲑(Oncorhynchus 

keta)幼鱼的饵料丰度。结果显示, 在对幼鱼的胃

含物分析中, 基于形态学观测到的 36 种食物种类

中, 有 11 种未能被 DNA 条形码技术检测到; 而

通过 DNA 条形码技术检测到 80 种食物种类中, 

有 61 种无法通过形态学进行分辨。因此, DNA 条

形码作为补充技术可以大幅度提高胃含物分析的

分辨率水平。 

自 DNA 条形码技术兴起至今已有 14 年。随

着 DNA 测序技术的进步和成本的降低, 以及基

因数据库的逐步完善, 第二代测序出现(next-ge-

neration sequencing, NGS)进一步提高了食性分析

的分辨率[88], 并产生了利用高通量测序技术获得

条形码基因扩增子序列的方法, 即 DNA Metabar-

coding[89]。DNA Metabarcoding 是基于 DNA 识别

和高通量测序的结合 , 将整个混合样本的 DNA

片段扩增后再进行高通量测序, 结合生物学信息

自动识别出混合样品中的多个物种, 可减少采样

的工作量, 最大限度地提高对半消化/已消化的组

织残留物的物种鉴定水平。Harms-Tuohy 等[90]将

狮子鱼(Pterois volitans)的胃含物分成已消化(消

化液)和未消化的 2 个样品, 分别采用 DNA me-

tabarcoding 对其饵料种类进行测序, 将所得的序

列与 GenBank 和 Barcode of Life Database 数据库

比对, 发现在通过未消化成分鉴定出的 39 种饵料

生物中, 仅有 4 种未能从消化液中鉴定。因此, 

DNA metabarcoding 提供了一种可以解决“消化程

度较高的胃含物鉴定”的方法。 

4  问题及展望 

任何一种分析方法只是基于现有水平对生物

摄食结构的“重建”, 其结果具有一定的偶然性和

主观性。随着科技的发展, 摄食生态学研究方法
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在发生不断的革新 , 以追求还原最真实的 “影

像”。在食性分析方法的选择上, 不同方法有其特

殊的必要条件 , 并具有一定的优势和局限性(表

3)。基于形态学观测的胃含物分析最重要的价值

在于提供了胃含物基础的分类学数据[78], 但因其

被观测到的大多数为难消化的硬组织成分, 如甲

壳类 , 而消化程度较高的软体动物则难以辨认 , 

导致结果出现偏差; 同时, 受研究学者知识水平

的限制, 对胃含物种类的鉴定难以精确到较低的

分类学水平(如属/种)。Kear[91]指出不要单独采用

传统胃含物分析确定重要的食物。稳定同位素技

术较胃含物分析在计算营养级、食性转换及生态

位比较更为简单快捷, 并提出了一种基于 δ13C 和

δ15N 值定量估算饵料组成的模型, 可分析较长一

段时间内饵料组成的可能性方案; 但受稳定同位

素分馏和周转的特殊性及洄游基线差异等影响 , 

分析结果必须结合实际过程中生物用资源的特点, 

即胃含物分析的结果; 并且分馏系数的不同选择

会对结果造成很大差异。脂肪酸是生物长期摄食

活动积累的结果, 其差异主要取决于动物的摄食, 

是一种很好的“生物标志物”, 可对动物饵料进行

定性分析, 近几年提出的 QFASA 模型促使脂肪

酸组成分析实现了定量分析; 但该模型的提出是

基于室内投喂实验的结果, 对于野外实验研究尚

未足够成熟 , 且脂肪酸结果定性范围较宽(如细

菌、硅藻类等), 难以细化, 无法估算营养级等。

DNA 分子技术很大程度上提升了胃含物鉴定的

分类学水平 , 甚至鉴定消化程度较高的胃含物 , 

大大降低了样本量水平; 但其成本较高, 存在无

法与公共基因库比对目标生物群体序列的可能 , 

且该方法定量分析仅限于饵料的出现频率, 无法

从数量、质量各方面评估饵料生物的组成。因此, 

在进行摄食生态学研究时, 首先应根据现有的技

术、样品条件及研究方向, 综合考虑多方因素选

取最合适的方法, 以减小实验偏差。 

尽管胃含物分析具有很大的局限性, 但该方

法作为获取“第一手资料”的途径, 在水生食物网

研究中仍是不可缺少的一部分。国内外已有大量

文献对胃含物的实验方法进行了介绍, 并对其进

行了批判性分析 ,  但均无法克服该方法本身 
 

表 3  胃含物分析、稳定同位素技术、脂肪酸组成分析和 DNA 条形码技术 4 种方法适用性比较 
Tab. 3  The comparison among stomach content analysis, stable isotope analysis, fatty acid profile and DNA barcoding 

方法 method 
摄食周期 

period 
条件 requirement 优势 advantage 劣势 disadvantage 

可解决的问题 
application 

胃含物 

分析 SCA 

1 d 耳石等硬组织成

分的形态和大小

及相关参考资料 ; 

较为饱满的胃 

可获取最快和直观、真实、具

体的摄食信息; 了解饵料物种

个体特征 

所需样本量大, 空胃比例高; 大

部分只能通过难消化具有物种

特异性的硬组织形态鉴定 , 食

物组成结果受消化程度及主观

因素影响较大, 偶然性较强 

食物组成、食性

比较、食物的时

空变化特征、食

物选择、营养级、

摄食量 

 

稳定同位 

素技术 SIA 

依据选取的组

织不同可反映

几天到 1 年的

摄食信息 

营养级及组织间

的分馏系数、选取

的基线生物的同

位素比值 ; 消 费

者组织 

能反映生物一段时间内综合

的摄食信息 , 所需样本量较

少, 局限性小; 物种间关系的

研 究 更 为 简 单 快 捷 , 且 较

SCA 准确 ; 可粗略定性和定

量研究生物食性 

无法了解生物短期的摄食情况

及饵料生物特征 ; 受分馏系数

和基线生物的选取、洄游、栖息

环境变化的影响较大 ; 定性和

定量估算范围较宽 

食物组成、营养

级、洄游和分布、

食性转换、生态

位差异 

 

脂肪酸组 

成分析 FA 

依据研究物种

不同可反映几

周到几个月的

摄食信息 

海洋系统指示生

物的脂肪酸特征 ; 

饵料生物的脂肪

酸 ; 消费者脂 肪

组织 

能反映生物一段时间内综合

的摄食信息 , 所需样本量较

少; 消费者的脂肪酸组成主要

取决于其摄食, 食性分析结果

更准确; 可定性和定量研究生

物食性 

前处理较为烦琐 , 定量研究模

型尚未足够成熟 ; 对校准系数

敏感; 定性结果范围较宽, 难以

缩小 ; 不能反映实时摄食特征 ; 

指示生物的脂肪酸库尚在完善; 

无法计算营养级 

食物组成、种间

资源分配、生态

位差异、食性特

异化、食物的时

空变化 

DNA 条形 

码技术 
DNA  
barcoding 

几天 相 关 引 物 设 计 ; 

饵料生物的 DNA; 

公共基因库 

所需样本量较少; 饵料生物的

鉴定分辨率和准确率较高; 对

胃饱满度要求较低; 可计算饵

料出现频率百分比 

成本高昂; 无法定量分析; 可能

重复检测, 导致结果偏差; 公共

基因库尚在完善过程 , 一些结

果无法比对 

食物组成、生物

多样性 
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所存在的局限性(如消化)。DNA metabarcoding 技

术的发展尽管提供了一种可以解决“消化程度较

高的胃含物鉴定”的方法, 但因其成本高昂, 通常

只能作为一种辅助手段。目前, 国内学者大多依

据相对重要性指数作为分析标准 , 缺乏对多种

“适用性指数”的选择及检验, 研究结果具有一定

的偶然性。因此, 在进行胃含物数据结果分析时, 

首先应针对生物的摄食及消化特征, 选择合适的

“综合性指数”, 并应用统计学方法进行多重检

验。同时, 胃含物所反映信息的“不完整性”要求

在基于食物质量、数量或体积百分比观测的基础

上, 采用混合模型等统计学方法定量估计食物组

成, 以进行更好的样本估计, 从而提高胃含物分

析的准确率, 进一步了解生物的摄食策略。 

Bowen 等[92]在对海洋哺乳动物的食性分析方

法的回顾中指出, 每种方法因其特定的假设条件

都可能导致食性分析过程中出现偏差, 最为可靠

的方法是同时使用多种方法。国内外已开始采用

两种或两种以上的方法进行食性研究, 以相互弥

补各种方法存在的缺陷。洄游现象一直以来是摄

食生态学研究的重点与难点, 其洄游路径决定了

生物的摄食组成。目前采用的研究方法主要为稳

定同位素分析, 受稳定同位素分馏等特性的影响, 

其结果具有一定的偏差。而胃含物数据作为最直

观反映生物摄食活动的依据, 可通过其食物组分

判定生物摄食活动的区域, 进一步使用特征脂肪

酸定性分析, 为制定准确的生物洄游路线提供必

要的帮助。同时, 如特征氨基酸和脂肪酸单体同

位素等特定化合物分析技术已首先在国外提出 , 

并逐步开始应用, 但国内对此的研究和应用却鲜

有报道, 该种分析技术能更本质的揭示引起生物

组织中同位素分馏的物质和能量传递过程中的规

律, 能有效减小实验偏差。因此, 在摄食生态学研

究中有必要进行特定化合物稳定同位素分析, 提

升我国水生生态系统的研究水平。  

对水生生态系统的摄食生态学研究的最终目

的是为渔业资源的可持续利用提供科学依据。渔

业资源的可持续利用不仅体现在单物种资源的养

护及管理上, 更应从食物网全局着手, 掌握生物

之间的生态关系。当前中国的渔业管理重心是进

行基于生态系统的渔业管理(ecosystem based fis-

heries management), 中国渤海、东海和南海等近

海海域已实现了海洋生态系统模型的初步构建 , 

但模型中准确的生物间摄食矩阵是决定模型输出

结果正确性的关键。因此, 在后续的研究中, 应先

从近海着手, 利用胃含物数据构建基本食物网结

构; 通过稳定同位素技术, 特征脂肪酸标志物来

校验生物间的摄食关系, 准确衡量海洋食物网结

构及其变动规律。 
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Abstract: Describing predator-prey relationships among organisms is essential in the food web studies of aquatic 
ecosystems. The traditional method of food web research is based on the morphological observation of the stom-
ach contents. With the development of science and technology, new methodological approaches such as stable 
isotope analysis, fatty acid profiling, and DNA barcoding effectively avoid the limitations of stomach content 
analysis, provide a deeper understanding of the feeding characteristics of aquatic organisms, and have been widely 
used in feeding ecology studies. In this paper, the development trend of the research methods used to study aquatic 
food webs was introduced. The current status of stable isotope analysis, fatty acid profiling, and DNA barcoding 
techniques, combined with stomach content techniques, were reviewed, focusing on the application and develop-
ment of the four methods, the comparison of their advantages and limitations, their applicable scope and assump-
tions, and the requirements for available experimental samples. These areas are discussed in terms of the assump-
tions made when applying these techniques to the study of aquatic ecology and the combinations of these tech-
niques that investigators use for different study objectives. Recommendations are made for future aquatic feeding 
ecology experimental work that would improve understanding of food web structures and the functioning of 
aquatic ecosystems. As the traditional research method, stomach content analysis remains an irreplaceable tech-
nique in the study of feeding ecology. Stable isotopes, fatty acid profiling, DNA barcoding, and other molecular 
techniques are strong complements to stomach content analysis and provide additional useful information for re-
constructing aquatic food webs, which would be helpful in ecosystem-based fishery management. 
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