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中国对虾 4 代人工选育群体与 1 个野生群体遗传多样性分析及 

差异 SNP 位点筛查 

盖超伟1, 3, 李旭鹏2, 3, 曹宝祥2, 3, 陈宝龙2, 3, 张雅文2, 3, 刘绵宇3, 栾生2, 3,  

孔杰2, 3, 孟宪红2, 3 

1. 水产科学国家级实验教学示范中心, 上海海洋大学, 上海 201306;  

2. 海洋国家实验室海洋渔业科学与食物产出过程功能实验室, 山东 青岛 266071;  

3. 中国水产科学研究院黄海水产研究所, 农业农村部海洋渔业可持续发展重点实验室, 山东 青岛 266071 

摘要: 利用 2b-RAD 技术对中国对虾(Fenneropenaeus chinensis) 2015 年、2016 年、2017 年、2019 年 4 代选育群体

和野生群体合计 821 尾个体进行简化基因组测序, 分析中国对虾人工选育群体和野生群体遗传多样性特征, 挖掘

在持续人工选育过程中受选择的 SNP 位点。测序共得到 83767 个 SNP 位点, F-统计结果显示, 野生群体与选育群

体间遗传分化系数(FST)均值为 0.022, 野生群体与 2019 年选育群体之间遗传分化程度最高为 0.0260, 与 2015 年选

育群体之间遗传分化程度最低为 0.0190; 野生群体与选育群体之间遗传分化系数(FST)均小于 0.05, 为弱遗传分化。

群体主成分分析(PCA)结果显示野生群体与选育群体之间遗传结构未发生明显改变。遗传多样性统计结果表明，野

生群体与选育群体期望杂合度(He)均值分别为 0.1716 和 0.1806, 观测杂合度(Ho)均值分别为 0.1861 和 0.1943, 多态

性信息含量(PIC)均值分别为 0.1428 和 0.1515, 核苷酸多态性(Pi)均值分别为 0.1732 和 0.1813, 其中 2017 年、2019

年选育群体各遗传多样性指数与野生群体相比均存在显著差异(P<0.05)。对不同世代选育群体与野生群体进行选择

消除分析, 分别得到 92 个、103 个、166 个、117 个受选择 SNP 位点, 共有位点数目为 4 个。相邻世代选育群体之

间等位基因频率逐代上升的共有位点数目为 7107 个, 其中 3674 个位点显著偏离哈迪–温伯格平衡(P<0.05); 等位

基因频率逐代下降的共有位点数目为 8501 个, 其中 4101 个位点显著偏离哈迪–温伯格平衡(P<0.05)。研究结果表

明, 中国对虾经过累代人工选育, 依然具有较高的遗传选育潜力, 可以继续作为人工选育材料。 

关键词: 中国对虾; 2b-RAD; SNP 标记; 遗传多样性; 人工选择 

中图分类号: S961      文献标志码: A           文章编号: 1005–8737–(2021)12–1505–10 

中国对虾 (Fenneropenaeus chinensis)是我国

重要的海水养殖经济物种之一, 主要分布区域位

于我国黄渤海和朝鲜半岛西海岸等海域, 具有适

应性强、耐低温、营养价值高等特点[1]。20 世纪

80—90 年代以来, 中国对虾养殖技术取得重要突

破, 养殖产量快速上升。然而 1993 年暴发的白斑

综合征使中国对虾养殖产量急剧下降, 严重影响

了中国对虾养殖业发展。为了培育具有生长速度

快、抗病能力强的新品种, 重振中国对虾养殖产

业, 中国水产科学研究院黄海水产研究所自 1996

年开始实施中国对虾良种选育计划, 已先后培育了

多个具有优良性状的对虾新品种[2-5], 为中国对虾

养殖产业可持续发展提供了优质的种质资源。 

选择育种是中国对虾遗传改良过程中最常用
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的方法, 利用数量遗传学原理构建核心群体, 并

对相关的经济性状进行遗传评估, 根据既定选择

强度保留具有优良性状的个体, 同时在保证较低

的近交水平下进行配种繁育, 通过多代持续的定

向选择, 得到具有优良性状且稳定遗传的后代个

体, 最终培育出新品种[6-7]。随着生物技术的进步, 

DNA 分子标记技术逐渐成为研究水产动物遗传

变异以及辅助育种的重要手段, 已在水产动物遗

传多样性、遗传变异分析、遗传图谱构建、分子

标记辅助育种以及亲缘关系鉴定等方面取得了一

定进展[8-9]。与传统分子标记相比, SNP 标记具有

在基因组内分布密度高、遗传稳定等优势[10], 逐

渐成为遗传学研究中最常用的 DNA 分子标记手

段。由于中国对虾基因组杂合度高, 目前没有高

质量参考基因组, 一定程度限制了中国对虾分子

标记辅助育种研究进展。近年来简化基因组测序

技术的发展为水产物种 SNP 标记开发提供了新的

研究手段[11-12]。2b-RAD 技术是一项经济、高效

的简化基因组测序技术, 与传统的简化基因组测

序技术相比, 该技术能够得到更多的分子标记和

更加准确的分型准确率[13], 可广泛适用于非模式

生物连锁图谱构建以及遗传变异分析所需的高通

量基因分型[14-16]。 

本研究中, 中国对虾选育群体是自 1998 年开

始, 经过群体、家系累代选育与多性状复合育种

技术相结合, 先后于 2008 年和 2017 年获得的国

家级水产新品种“黄海 2 号”和“黄海 5 号”, 其中

“黄海 2 号”是由中国对虾“黄海 1 号”“即抗 98”2

个选育群体以及朝鲜半岛南海群体、乳山湾群体、

青岛沿岸群体及海州湾群体交配选育而成; “黄海

5 号”是由中国对虾“黄海 2 号”育种核心群、黄海

群体、海州湾群体、朝鲜半岛西海岸群体组建而

成的育种群体。新品种在抗病能力、生长速度、

存活率等方面具有明显优势[17]。本研究利用中国

对虾 4 代选育群体和朝鲜半岛西海岸的野生群体

进行 2b-RAD 简化基因组测序, 并批量开发 SNP

标记, 通过分析群体间遗传分化、遗传多样性和

等位基因频率变化, 了解人工选育群体与野生群

体遗传多样性和遗传结构特征, 挖掘在持续人工

选育过程中受选择的 SNP 位点, 为中国对虾人工

选育和种质资源评价提供基础数据及理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究所用实验材料为两部分, 选育群体来

自中国水产科学研究院黄海水产研究所水产遗传

育种中心利用家系选择与家系内选择相结合的方

式培育的 4 代中国对虾选育亲本(2015 年、2016

年、2017 年、2019 年), 以下简称为 Fc_2015、

Fc_2016、Fc_2017、Fc_2019。取样时随机选取不

同家系的亲本个体, 样本数量分别为 137 尾、244

尾、268 尾、112 尾; 野生群体(WP)来自 2017 年

引自朝鲜半岛西海岸的海捕亲虾个体 60 尾, 合计

821 尾。所有样品取样后置于–80 ℃冰箱保存备用。 

1.2  实验方法 

1.2.1  基因组 DNA 提取及质检  实验用 TIANamp 

Marine Animals DNA Kit 试剂盒(天根)提取中国对

虾肌肉组织基因组 DNA, 利用 1%琼脂糖凝胶电

泳以及 NanoDrop 2000 紫外分光光度计(Thermo 

Fisher Scientific)对基因组 DNA 进行浓度及质量

检测, 质量检测结束后将样品DNA置于–20 ℃冰

箱保存备用。 

1.2.2  2b-RAD 简化基因组文库构建及测序质控 
利用 2b-RAD 五标签串联技术[18]参考 Wang

等 [13]的方法构建中国对虾简化基因组测序文库 , 

利用 IIB 型限制性内切酶 BsaXI 对总量≥200 ng

的基因组 DNA 进行酶切, 文库构建过程中样品

均采用 5′-NNN-3′接头与酶切标签连接以得到更

多的标记, 文库质控合格后在 Illumina Hiseq X 

Ten 平台进行 Paired-end 测序。测序结束后利用

Pear 软件(Version 0.9.6)将成对的 raw reads 进行拼

接得到拼接序列 [19]。同时对测序数据进行质控 , 

过滤标准主要包括: 过滤删除含有 N 碱基比例超

过 8%的 reads; 过滤质量值低于 Q30 的碱基超过

15%的低质量 reads; 过滤含有接头序列的 reads。

raw reads 经过过滤后得到 clean reads, 对 clean 

reads 进一步过滤, 剔除不含有酶切识别位点的

reads 后, 得到 enzyme reads 用于后续的生物信息

学分析。 

1.2.3  SNP 标记分型  参照 RAD-typing 分型策
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略[18,20]对全基因组 SNP 标记分型, 利用 SOAP 软

件[21]将过滤得到的 enzyme reads 比对到参考序列

后(参数为: –M 4 –v 2 –r 0), 利用最大似然法(ML)

得到每个个体在每个位点的基因型。为了保证后

续分析的准确性, 全基因组 SNP 分型完成后对分

型结果进一步过滤: 剔除只含有 1 种等位基因的

位点; 剔除基因组碱基为 N 的位点; 剔除同一位

置两种分型的位点; 剔除所有样品中低于 80%个

体可分型的位点; 剔除最小等位基因频率(minor 

allele frequency, MAF)低于 0.01 的位点; 剔除等

位基因大于 2 的位点。 

1.2.4  SNP 标记数据统计与分析  得到 SNP 标

记分型结果后, 按照群体为单位计算群体期望杂

合度 (He)、观测杂合度 (Ho)、多态性信息含量

(PIC)、核苷酸多态性(Pi)以及野生型等位基因频

率(allele frequency), 利用 SPSS 26.0 软件对遗传

多样性指数(He、Ho、PIC、Pi)平均值进行单因素

方差分析, 运用 Duncan 多重比较以 P<0.05 作为

标准检验群体间是否存在显著性差异。利用

Genepop 软件(Version1.0.5)计算群体遗传分化系

数 (FST)[22], 群体间遗传距离 (Reynolds’ genetic 

distance, DR)由遗传分化系数(FST)计算得到。结合

FST 和 Pi 结果, 对历代选育群体与野生群体进行

选择消除分析, 并筛选 FST 值最高的前 1%和 Pi 

Ratio (分别计算 4 个选育群体与野生群体 θπ比值

并取 log10)的最低值前 1%和最高值前 1%作为候

选位点, 根据FST及 θπ计算结果进行可视化展示。

利用 Excel 软件筛选野生群体与不同世代选育群

体等位基因频率差异 SNP 位点, 利用 R 包 Venn 

Diagram 软件(Version 1.6.20)绘制相关差异 SNP

位点韦恩图[23]。使用 GCTA 软件(version 1.26.0)

对野生群体及选育群体 , 进行主成分分析(PCA)

判断野生群体与选育群体之间是否形成群体结构

分层[24]。 

2  结果与分析 

2.1  基因组 DNA 提取 

利用 TIANamp Marine Animals DNA Kit 试剂

盒(天根)提取中国对虾基因组 DNA, 通过 1%的 

 

琼脂糖凝胶电泳检测样本 DNA 无明显拖尾现象, 

利用 NanoDrop 2000 紫外分光光度计进一步检测

基因组 DNA OD260 nm/OD280 nm 在 1.8~2.0, 表明基

因组 DNA 质量较好, 可以进行后续的 2b-RAD 简

化基因组建库及测序。 

2.2  2b-RAD 测序及 SNP 标记分型 

本研究利用中国对虾野生群体和 4 个世代选

育群体合计 821 尾个体的 2b-RAD 简化基因组测

序数据构建了中国对虾 SNP 数据库。所有样本测

序后共得到 30027775092 条 raw reads, 平均每个

样本的测序 reads 数为 25533822 个, 筛选所有样

本 raw reads 中含有 Bsa XI 酶切位点的高质量

reads, 共得到 98996323 个高质量 reads, 高质量

reads 所占比例为 75.93%。对 raw reads 进行质控

过滤后统计 , 所有样本共得到 523367100 个

unique 标签, 每个样本平均获得 unique 标签数目

为 445040 个, 平均测序深度为 28×, 测序深度满

足准确分型的要求。经过过滤后共得到 83767 个

高质量的 SNP 位点, 用于后续群体遗传多样性分

析 , 筛选中国对虾在人工选择压力下受选择的

SNP 位点。 

2.3  群体遗传多样性分析 

野生群体与选育群体期望杂合度(He)、观测杂

合度(Ho)、多态性信息含量(PIC)、核苷酸多态性

(Pi)等各项遗传参数统计及 Duncan 多重比较结果

如表 1 所示, 野生群体各项遗传多样性参数均低

于选育群体。野生群体 He、Ho、Pi 与 Fc_2015、

Fc_2016 群体相比无显著差异, 但与 Fc_2017、

Fc_2019 群体相比存在显著差异(P<0.05); 野生群

体 PIC 与任一选育群体相比均存在显著差异

(P<0.05), 选育群体之间 Fc_2017、Fc_2019 与 Fc_ 

2015、Fc_2016 群体相比存在显著差异(P<0.05)。

F-统计结果如表 2 所示, 野生群体与选育群体不

同世代 FST 范围在 0.0190~0.0260, 野生群体与

Fc_2019 群体之间分化程度最高, 与 Fc_2015 群

体之间遗传分化程度最低; 野生群体与选育群体

之间 FST 均小于 0.05, 属于弱遗传分化。群体间遗

传距离(DR)结果显示野生群体与 Fc_2019 群体的遗

传距离最远, 与 Fc_2015 群体的遗传距离最近。 



1508 中国水产科学 第 28 卷 

 

表 1  中国对虾群体 SNP 位点遗传多样性参数统计 

Tab. 1  Statistics of genetic polymorphism parameters of SNP loci in populations of Fenneropenaeus chinensis 
n=83767; x ±SD 

群体 population 期望杂合度 He 观测杂合度 Ho 多态性信息 PIC 核苷酸多态性 Pi 

Fc_2015 0.1729±0.1610c 0.1866±0.2314c 0.1450±0.1217c 0.1737±0.1617c 

Fc_2016 0.1795±0.1576c 0.1890±0.2155c 0.1509±0.1189c 0.1799±0.1579c 

Fc_2017 0.1892±0.1598a 0.2084±0.2333a 0.1586±0.1199a 0.1896±0.1601a 

Fc_2019 0.1809±0.1624b 0.1931±0.2297b 0.1513±0.1230b 0.1818±0.1632b 

野生群体 WP 0.1716±0.1676c 0.1861±0.2351c 0.1428±0.1278d 0.1732±0.1692c 

注: 同列数据上标不同小写字母表示差异显著(P<0.05), 相同小写字母表示差异不显著. 

Note: Data in the same column with different lowercase letters indicate significant differences (P<0.05), while the same letter means the difference is not 
significant. 

 

表 2  中国对虾群体遗传分化系数(FST)和遗传距离(DR) 
Tab. 2  Genetic differentiation coefficient (FST) and genetic 
distance (DR) in populations of Fenneropenaeus chinensis 

群体 
population 

Fc_2019 Fc_2017 Fc_2016 Fc_2015
野生群体

WP 

Fc_2019 – 0.0036 0.0105 0.0074 0.0263

Fc_2017 0.0036 – 0.0063 0.0032 0.0208

Fc_2016 0.0105 0.0062 – 0.0063 0.0236

Fc_2015 0.0074 0.0032 0.0062 – 0.0192

野生群体 
WP 

0.0260 0.0206 0.0233 0.0190 
– 

注: 下三角为群体间遗传分化系数(FST), 上三角为群体间遗传

距离(DR). 

Note: The lower triangle is the genetic differentiation coefficient 
(FST) between groups, and the upper triangle is the genetic distance 
between groups (DR). 

 

2.4  群体遗传结构分析 

中国对虾野生群体与选育群体间 PCA分析结

果如图 1 所示, 野生群体出现明显的聚集现象, 

所有个体紧密聚为一簇, 而选育群体不同世代之

间没有明显的聚集现象, 所有个体间分布较为广

泛, 且与野生群体样本之间有一定距离。 

2.5  SNP 位点筛选 

根据分型得到的 83767 个 SNP 位点信息, 统

计野生群体与选育群体野生型等位基因频率变化

规律。结果如表 3 所示, 与野生群体相比, Fc_ 

2015、Fc_2016、Fc_2017、Fc_2019 等位基因频

率上升的位点数目均高于等位基因频率下降的位

点数目。不同世代选育群体与野生群体等位基因

频率变化的 SNP 位点差异如图 2、图 3 所示, 选

育群体比野生群体等位基因频率上升的共有位点

数目为 30915 个, 占总位点数比例为 36.91%, 等

位基因频率下降的共有位点数目为 26906 个, 占 

 
 

图 1  中国对虾野生群体(WP)与选育群体(Fc_) 

主成分分析(PCA) 

Fig. 1  Principal component analysis (PCA) of wild  
population (WP) and breeding populations (Fc_)  

of Fenneropenaeus chinensis 

 
表 3  中国对虾野生群体(WP)与选育群体(Fc_) 

等位基因频率变化 

Tab. 3  Change of allele frequency in breeding  
populations (Fc_) and wild population (WP) 

of Fenneropenaeus chinensis 

等位基因频率变化位点 
change locis of allele frequency 

群体 
population 频率上升位点数目 

number of locis with 
increased frequency 

频率下降位点数目
number of locis with 
reduced frequency 

Fc_2015-WP 42091 40053 

Fc_2016-WP 44646 38018 

Fc_2017-WP 45912 36315 

Fc_2019-WP 42287 39306 

 

总位点数比例为 32.12%。不同世代选育群体与野

生群体选择性消除分析结果如图 4 所示, 图中紫

色区域和红色区域分别代表筛选得到的选育群体 
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图 2  中国对虾选育群体(Fc_)与野生群体(WP)间 

等位基因频率上升位点 Venn 图≤≥ 

Fig. 2  The Venn diagram of the increased allele frequency 
between breeding populations (Fc_) and the wild population 

(WP) of Fenneropenaeus chinensis 

 
 

图 3  中国对虾选育群体(Fc_)与野生群体(WP)间 

等位基因频率下降位点 Venn 图 

Fig. 3  Venn diagram of decreasing allele frequency between 
breeding populations (Fc_) and the wild population  

(WP) of Fenneropenaeus chinensis 

 

 
 

图 4  中国对虾选育群体(Fc_)与野生群体(WP)的 FST 和 θπ 选择消除分析 

a. Fc_2015/WP; b. Fc_2016/WP; c. Fc_2017/WP; d. Fc_2019/WP. 
Fig. 4  Selective sweep analysis between breeding populations (Fc_) and the wild population  

(WP) of Fenneropenaeus chinensis 
a. Fc_2015/WP; b. Fc_2016/WP; c. Fc_2017/WP; d. Fc_2019/WP. 
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及野生群体受选择位点, 各选育群体与野生群体

筛选得到的受选择 SNP 位点数目分别为 92 个、

103 个、166 个、117 个。将 4 组筛选得到的受选

择 SNP 位点进行统计并绘制韦恩图, 最终得到 4

个共有的 SNP 位点(图 5)。筛选不同世代选育群

体之间等位基因频率规律性变化的位点并绘制韦

恩图, 结果如图 6、图 7 所示, 选育群体相邻世代

之 间 (Fc_2015-Fc_2016 、 Fc_2016-Fc_2017 、

Fc_2017-Fc_2019), 等位基因频率逐代上升的共

有位点数目为 7107 个, 其中 3674 个位点显著偏

离哈迪-温伯格平衡(P<0.05); 等位基因频率逐代

下降的共有位点数目为 8501 个, 其中 4101 个位

点显著偏离哈迪温–伯格平衡(P<0.05)。 

 

 
 

图 5  中国对虾选育群体(Fc_)与野生群体(WP) 

差异 SNP 位点 Venn 图 

Fig. 5  Venn diagram of differences SNP loci between  
breeding populations (Fc_) and wild population (WP)  

of Fenneropenaeus chinensis 

 

 
 

图 6  中国对虾选育群体(Fc_)相邻世代等位基因 

频率上升位点 Venn 图 

Fig. 6  Venn diagram of the increase of allele frequency in 
neighboring generations of breeding populations (Fc_)  

of Fenneropenaeus chinensis 

 
 

图 7  中国对虾选育群体(Fc_)相邻世代等位基因 

频率下降位点 Venn 图 

Fig. 7  Venn diagram of the decreasing of allele frequency  
in neighboring generations of breeding populations  

(Fc_) of Fenneropenaeus chinensis 
 

3  讨论 

随着高通量测序技术的不断发展, 分子标记技

术被广泛应用于水产经济动物亲缘关系鉴定[25]、种

群遗传多样性分析 [26-27]以及遗传变异 [28]等研究

方面。本研究通过 2b-RAD 技术对中国对虾 4 代

选育群体和 1 个野生群体进行简化基因组测序, 

共得到 30027775092 条 raw reads, 筛选所有样本

的 raw reads中含有BsaXI酶切位点的高质量 reads, 

共得到 98996323 个高质量 reads, 经过分型、过滤

后, 最终得到 83767 个高质量的 SNP 位点用于后

续群体遗传多样性分析, 以及筛选中国对虾在高

强度人工选育压力下可能受选择的 SNP 位点。 

遗传分化系数(FST)是衡量群体间遗传分化程

度的重要参数, 群体遗传分化对于物种的生存、

繁衍和进化具有重要作用[29]。本研究中 F–统计结

果显示 , 野生群体与选育群体之间 FST 均值为

0.022, 野生群体与选育群体之间 FST 均小于 0.05, 

按照 Wright[30]对遗传分化指数(FST)标准的划分, 

FST 值介于 0~0.05, 群体间属于弱遗传分化。选育

群体与野生群体 DR 结果与 FST结果相似, 野生群

体与 Fc_2015 群体间 DR 结果为 0.0192, 群体间

遗传距离最近, 与 Fc_2019 群体间 DR 结果为

0.0263, 群体间遗传距离最远 , 该结果与王凤娇

等对中国对虾 G9~G11 3 个连续选育世代遗传分化

系数进行计算得到 3 个世代总 FST为 0.0061, 选育
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群体未发生明显遗传分化的结论相似[31]。本研究

群体 PCA 结果显示, 选育群体与野生群体并未发

生明显的遗传结构改变。选育群体与野生群体之

间遗传分化程度相当小, 其遗传结构并未发生明

显分层, 该结果与王军等[8]利用微卫星(SSR)分子

标记技术对中国对虾第 10 代选育群体与韩国西

海岸野生群体之间遗产变异分析得到的结果相似

(选育群体观测杂合度 Ho=0.810, 香农指数 H= 

2.399, 野生群体观测杂合度 Ho=0.852, 香农指数

H=2.789, 二者无显著性差异); 但不同于张辉等[32]

利用威海市乳山第一对虾养殖场中国对虾 2009 年

养殖群体与野生群体(黄海及渤海水域) mtDNA

控制区序列得到的两群体间存在显著的遗传分化

(FST=0.0698, P=0.00)的结果, 可能是研究中涉及

的 mtDNA 控制区序列信息与本研究中基因组

DNA 序列信息存在较大差异, 因而导致结果不

同。本研究统计结果中选育群体 Fst、DR 以及 PCA

以及各遗传多样性参数结果相较于野生群体并未

出现明显降低, 说明人工选育群体依然具有较高

的选育潜力。 

遗传多样性统计结果中各选育群体 PIC 与野

生群体存在显著差异(P<0.05), 选育群体与野生

群体 PIC 平均值分别为 0.1515 和 0.1428。PIC 是

衡量基因组 DNA 变异程度高低的重要参数 [33], 

根据 PIC 划分标准, PIC>0.5 为高度多态, 0.25< 

PIC<0.5 为中度多态, PIC<0.25 为低度多态, 说明

野生群体与选育群体整体均属于低度多态性

(PIC<0.25), 该结果略低于吴莹莹等 [34]利用非标

记探针 HRM 法分析中国对虾 39 个 EST-SNP 位点

遗传多样性结果(PIC 均值为 0.272)。造成该结果

的原因与研究物种以及分子标记类型有一定关

系。例如，岳志芹等[35]利用 AFLP 分子标记技术

对中国对虾 4 代抗病群体遗传多样性进行比较, 

结果表明群体间遗传多样性差异不显著; 董丁健

等[36]对罗氏沼虾泰国群体 3 个世代遗传多样性进

行分析, 结果表明 3 个世代的等位基因数(Na)、有

效等位基因数(Ne)、观测杂合度(Ho)、期望杂合度

(He)和多态性信息含量(PIC)随着世代增加呈逐代

下降的趋势。在本研究中 4 代选育群体观测杂合

度(Ho)、期望杂合度(He)和核苷酸多态性(Pi)平均

值均高于野生群体, 其中 Fc_2017、Fc_2019 群体

Ho、He、Pi 与野生群体间存在显著性差异(P<0.05), 

这种结果可能是与中国对虾人工选育技术路线有

关。中国对虾新品种“黄海 5 号”自 2009 年开始选

育, 基础群体包括中国对虾“黄海 2 号”育种核心

群体、山东省海阳附近海域的黄海群体、日照市

附近海域海州湾群体和朝鲜半岛西海岸群体等 4

个基础群体, 选育群体综合了 4 个基础选育群体

的遗传多样性。这与唐琼英等[37]利用微卫星标记

与线粒体基因分析相结合的方法, 对罗氏沼虾 4

个选育群体遗传多样性进行研究, 得到利用不同

种质资源进行选育的数丰群体(SF)遗传多样性最

高的结果相似; 也与张芹等[38]对黄河鲤野生群体

和人工养殖群体遗传多样性分析得到养殖群体经

过 20 多年人工选育后依然保持较高的遗传多样

性结果一致。说明中国对虾在科学的人工选育条

件下依然可以保持较高的遗传多样性。 

人工选择并不能产生新的等位基因, 但经过

人工选育受选择位点的等位基因发生不同程度富

集或缩减, 使得与目的性状相关的位点基因频率

不断积累或减少, 最终达到选育目的。本研究对

选育群体及野生群体进行选择消除分析得到的受

选择 SNP 位点数目分别为 92 个、103 个、166 个、

117 个。选育群体比野生群体等位基因频率上升

的共有位点数目为 30915 个, 等位基因频率下降

的共有位点数目为 26906 个。而对相邻世代选育

群体之间等位基因频率规律性变化位点进行筛选, 

逐代上升的共有位点数目为 7107 个, 其中 3674 个

位点显著偏离哈迪–温伯格平衡(P<0.05); 等位基

因频率逐代下降的共有位点数目为 8501 个, 其中

4101 个位点显著偏离哈迪–温伯格平衡(P<0.05)。

初步筛选得到的具有规律性变化的 SNP 位点还需

要进行后续的功能验证, 进一步挖掘与中国对虾

人工选育目的性状相关的变异位点。随着中国对虾

“黄海 2 号”“黄海 5 号”选育群体遗传改良进程推进, 

在定向选育过程中有利于生产的基因仍在不断富

集、固定, 中国对虾“黄海 2 号”依然具有较高的遗

传选育潜力, 可以继续作为选育材料。 
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Genetic diversity analysis and SNP loci screening of four generations 
of Fenneropenaeus chinensis and one wild population 
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Abstract: In this study, a total of 821 shrimps from four breeding population generations and a wild population of 
Fenneropenaeus chinensis (2015, 2016, 2017, and 2019) were sequenced using 2b-RAD technology to analyze the 
genetic diversity characteristics of artificial breeding and wild populations of F. chinensis, mining the selected 
single nucleotide polymorphism (SNP) sites in the continuous artificial selection process. A total of 83767 SNP 
sites were obtained by sequencing; F-statistics showed that the average coefficient of genetic differentiation (FST) 
between wild population and breeding populations was 0.022. The highest degree of genetic differentiation be-
tween the wild and breeding populations in 2019 was 0.0260; the lowest degree in 2015 was 0.0190. The FST be-
tween wild and breeding populations is less than 0.05, indicating weak genetic differentiation. The population 
principal component analysis results showed that the genetic structure between wild and breeding populations did 
not change significantly. The statistical results of genetic diversity showed that the average expected heterozygos-
ity (He) of the wild population and the breeding populations were 0.1716 and 0.1806, respectively; the average 
observed heterozygosity (Ho) values were 0.1861 and 0.1943; and the average polymorphism information contents 
were 0.1428 and 0.1515. The mean values of nucleotide polymorphism (Pi) were 0.1732 and 0.1813. Among them, 
each genetic diversity index of the selected populations in 2017 and 2019 was significantly different compared to 
the wild population (P<0.05). Selection and elimination analysis of different generations of breeding and wild 
populations yielded 92, 103, 166, and 117 selected SNP loci; the number of common loci was 4. The number of 
common sites with allele frequencies increasing generation by generation between adjacent generations of selec-
tive breeding populations was 7107, of which 3674 sites deviated significantly from the Hardy-Weinberg balance 
(P<0.05). The allele frequency between adjacent generations of breeding populations decreased to 8501, of which 
4101 loci significantly deviated from the Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.05). Results indicate that the popula-
tion genetic diversity and genetic structure of F. chinensis have not changed significantly after artificial selection 
and breeding, and a high genetic selection potential is maintained. 

Key words: Fenneropenaeus chinensis; 2b-RAD; SNP; genetic diversity; artificial selection 
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草鱼肾中性粒细胞的分离鉴定与活性检测 

常藕琴1, 霍礼霞1, 2, 罗满林2, 石存斌1, 张德峰1, 潘厚军1, 任燕1 

1. 中国水产科学研究院珠江水产研究所, 农业农村部渔用药物创制重点实验室, 广东省水产动物免疫技术重点实

验室, 广东 广州 510380;  

2. 华南农业大学, 广东 广州 510225 

摘要: 分离纯化草鱼(Ctenopharyngodon idellus)肾中性粒细胞、鉴定和检测其活性, 目的在于为研究中性粒细胞的

功能和免疫防御机制提供细胞材料。本研究使用鱼类脏器组织中性粒细胞分离试剂盒和差异贴壁法分离获得草鱼

肾中性粒细胞; 应用迪夫氏染色、碘化钾-吡啰红 G (KI-Py G)染色、电镜技术鉴定细胞形态, 使用多功能酶标仪检

测经 MPA 刺激的细胞活性, 台盼蓝染色法和 CCK-8 检测细胞存活率。结果显示, 获得的细胞大小均一, 细胞核圆

形或肾形, 胞质有 A、B 型颗粒, 表面有皱褶, 具有中性粒细胞的形态特征; 细胞纯度达(99.3±0.53)%, 细胞活力达

(97.70±0.76)%, 在体外培养 24 h 内细胞存活率可保持在(89.91±3.56)%; 在 PMA 刺激下检测到细胞表达 MPO、

ROS、NO 和 NETs 的量显著提高(P<0.05), 与刺激时间呈正相关。结果证实, 分离的细胞具有很好的活力, 具有中

性粒细胞的功能特征。本研究成功建立草鱼中性粒细胞的分离方法, 细胞具有很好的活力, 可为深入研究鱼类中性

粒细胞的功能和免疫机制提供基础。 

关键词: 草鱼; 中性粒细胞; 分离; 鉴定; 活性检测 

中图分类号: S941      文献标志码: A           文章编号: 1005–8737–(2021)12–1515–08 

草鱼 (Ctenopharyngodon idellus)在中国淡水

养殖鱼类中产量最高, 具有重要的经济价值[1]。随

着集约化程度的提高, 病毒、细菌以及多病原混

合感染草鱼的疾病频发, 因此致病机理和免疫防

控一直都是草鱼病害研究的热点。中性粒细胞

(neutrophil, NEU)是非特异性免疫细胞中含量最

多的细胞, 也是机体防御病原体入侵机制中反应

最快的细胞[2], 在机体抵抗病原微生物入侵中起

到关键作用[3]。病原微生物入侵时, NEU 迅速聚集

在损伤组织, 通过吞噬、释放胞内颗粒、产生活

性氧(reactive oxygen species, ROS)等方式杀灭入

侵的病原[4-5]。近年来研究发现 NEU 可释放胞外

诱捕网 (neutrophil extracellular traps, NETs)[6]。

NETs 是捕获和杀灭病原体入侵并限制病原扩散

的另一种方式, 是NEU防御机制研究的新热点[7-8]。

非特异性免疫是水产动物病害免疫防御机制的重

点之一, 有关鱼类 NEU 非特异性免疫功能的研究

也 逐 步 受 到 关 注 。 已 有 资 料 报 道 了 大 菱 鲆

(Scophthalmus maximus)[9]和半滑舌鳎(Cynoglossus 
semilaevis)[10-11]NETs 捕获和抑制细菌的相关研究; 

也有关于鲤(Cyprinus carpio)[12-13]NEU 的免疫防

御功能和 NETs 形成机制的相关报道。要研究鱼

类 NEU 的吞噬、杀灭和捕获病原等功能, 分离纯

化有活性的 NEU 成为关键步骤。 

人类和哺乳动物的 NUE 分离主要采用 Percoll

密度梯度离心法、免疫磁珠法和流式细胞仪法等

方法[14-15]。鱼类中性粒细胞分离的报道鲜少, 以

白细胞分离为主。由于鱼类各种免疫细胞的标志
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性抗体研究尚不成熟, 因此免疫磁珠和流式细胞

仪等方法还很难开展。目前鱼类白细胞的分离方

法主要采用密度梯度离心法从外周血中分离获

得。陈全震等 [16]报道了鱼类淋巴细胞分离技术 , 

丰培金等 [17]探讨了鲤外周血白细胞的分离方法 , 

李 超 等 [18] 采 用 密 度 离 心 法 探 讨 了 罗 非 鱼

(Oreochromis sp.)外周血白细胞的最佳分离条件。

外周血分离获得的白细胞数量较少, 很难满足细

胞功能学研究需求; 而中性粒细胞是白细胞的一

种, 要想获得充足的中性粒细胞, 可尝试从免疫

组织分离获得。Katzenback 等[19]分离获得了金鱼

肾中性粒细胞, 温丽联[11]使用密度梯度离心法从

半滑舌鳎头肾中分离获得中性粒细胞。关于草鱼

免疫器官中性粒细胞分离的相关研究迄今未见报

道。草鱼的头肾和中肾是主要免疫器官, 又是免

疫细胞形成和发育的重要器官[20]。因此本研究从

草鱼的免疫器官入手, 分离纯化中性粒细胞, 对

分离获得的中性粒细胞进行形态、标志性酶和活

性功能等方面鉴定和检测, 旨在为鱼类中性粒细

胞的分离方法的建立提供基础和借鉴资料, 同时

为后期开展 NEU 功能研究提供细胞材料。这对于

进一步研究草鱼 NEU 对病原体的天然免疫反应

机制和抗菌作用具有重要科学意义。 

1  材料与方法 

1.1  实验动物 

平均体重 25~30 g 的草鱼(购自广东省中山市

某草鱼养殖基地), 水温 28 ℃左右静养 1 周, 眼观

无异常, 随机抽取 3 尾, 取鳃、肠做寄生虫观察, 

取肝、脾、肾等主要器官做细菌培养和 GCRV 检

测, 确认无病原感染, 作为实验健康鱼。 

1.2  主要试剂及仪器 

鱼类脏器中性粒细胞分离试剂盒(天津灏洋

生物制品科技有限公司, 中国), RPMI1640、胎牛

血清(Gibco 公司 , 美国), 迪夫快速染色试剂盒

(Diff-Quick Cell Stain, 珠海贝索生物技术有限公

司, 中国), CCK-8 试剂盒(Beyotime)、佛波醇酯

(phorbo12-myristate 13-acetate, PMA) (Sigma 公司, 

美国 ), DCFH-DA (Meilunbio)和 DAF-FM (Be-

yotime 碧云天, 中国), DACYTATION 型多功能酶

标仪(BioTek 公司, 美国), 恒温培养箱 (Thermo

公司, 美国)。 

1.3  中性粒细胞的分离 

参考 Katzenback 等[19]的分离方法, 使用鱼类

脏器中性粒细胞分离试剂盒进行分离。用 0.1 g/L

三卡因甲基磺酸麻醉 10 尾健康草鱼, 在无菌环境

下, 取出肾组织, 称取 0.8 g 于 Hanks 液中, 将组

织剪成小块, 加入组织匀浆液研磨, 70 μm 细胞筛

网过滤细胞到离心管中, 经 450 g 离心 10 min, 弃

上清 , 用样本稀释液重悬组织细胞调整浓度为 

2×108~1×109/mL 细胞悬液。取 1 支 15 mL 离心管

加入细胞分离液再加入等量细胞悬液, 制成梯度

界面; 1000 g 水平离心 30 min, 取白色细胞层, 清

洗 3 次, 将细胞置于含有 10%胎牛血清(FBS)的

RPMI1640 培养液的细胞培养瓶中, 在 28 ℃、5% 

CO2 条件下培养, 2~4 h 后换液去除贴壁细胞, 收

获悬浮中性粒样细胞。将一部分细胞用于台盼蓝

染色进行分离细胞活力测定, 细胞形态鉴定, 剩

余细胞在含有 10%胎牛血清的 RPMI1640 培养液

中继续培养进行细胞酶活性检测。 

1.4  中性粒细胞鉴定 

1.4.1  形态鉴定 

光学显微镜样品制备   将 10 μL 浓度为

3×106/mL 的细胞悬液置于载玻片, 45°角推匀细胞, 

甲醇固定数秒 , 晾干玻片 ; 迪夫氏快速染色 , 

ZEISS Axio Scope A1 光学显微镜观察并拍照。 

透射电镜样品制备   2.5%戊二醛固定细胞 , 

分级乙醇系列脱水, 锇酸后固定, 制作超薄切片, 

经醋酸铀–柠檬酸铅染色, HT-7800 透射电镜下观

察细胞的超微形态结构。 

扫描电镜样品制备  将浓度为 3×106/mL 的

细胞悬液置于细胞爬片, 2.5%戊二醛固定, 分级

乙醇系列脱水、冷冻干燥、镀金, 扫描电子显微

镜观察并拍照。 

1.4.2  标志性酶髓过氧化酶(MPO)的鉴定  碘化

钾-吡啰红 G(KI-Py G)是 MPO 特有的染色方法[21]。

取 200 μL 浓度为 3×106/mL 的细胞置于载玻片上, 

45°角轻轻推匀细胞 , 甲醇固定数秒 , 晾干玻片; 

加 KI- Py G 工作液染色 1~2 min, 缓冲液冲洗染

色液, 边缘残留染色液用滤纸吸干。ZEISS Axio 
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Scope A1 光学显微镜观察并拍照。 

1.5  纯度和活力检测 

取 100 μL 分离获得的细胞混悬液推片, 进行

迪夫氏染色, 显微镜下随机选取 10 个视野, 每个

视野计数 100个细胞, 计算分离获得的中性粒细胞

的纯度。细胞纯度(%)=(细胞计数/100)×100%。 

取 200 μL 浓度为 3×106/mL 分离获得的细胞

混悬液推片, 用 0.4%台盼蓝进行染色, 镜检。对

所有细胞、活细胞和死细胞数目进行计数, 计算

细胞活力。计算公式为: 细胞活力(%)=(活细胞数

/观察的细胞总数)×100% 。 

1.6  细胞活性检测 

1.6.1  NUE 释放 MPO 的检测  将分离的细胞制

成浓度为 3×106/mL 的细胞悬液, 置于 96 孔细胞

培养板 , 每孔 100 μL, 实验组加入终浓度为

1 μg/mL 的 PMA, 对照组不作处理, 每组重复 3

孔。分别置于 5% CO2 培养箱中 28 ℃静置 0.5 h、

1 h 和 1.5 h 时, 每孔加入 50 µL TMB 显色液, 再

加入 50 µL 过氧化氢, 持续显色反应 3 min, 最后

加入 2 mol/L 的硫酸 50 µL 终止反应, 多功能酶标

仪在 450 nm 下检测其 OD 值。每组设 3 个平行

(n=3), 结果取平均值进行比较。 

1.6.2  NUE释放 ROS和 NO的检测  将 10 µm/L 

DCFH-DA 和 DAF-FM DA 分别加入无血清培养

液制成的中性粒细胞悬液, 5% CO2 细胞培养箱内

28 ℃孵育 20 min, 无血清培养液清洗 3 次, HBSS

重悬细胞至浓度为 3×106/mL, 接种到 96 孔板中, 

每孔 100 μL。实验组加入终浓度为 1 μg/mL 的

PMA, 对照组不作处理, 每组重复 3 孔。分别孵

育 0.5 h、1 h 和 1.5 h 时使用 DACYTATION 型多

功能酶标仪检测其荧光值, 在激发光 485 nm, 吸

收光 525 nm下检测 ROS; 在激发光 495 nm, 吸收

光 515 nm 下检测 NO。每组设 3 个平行(n=3), 结

果取平均值进行比较。 

1.6.3  NUE 形成 NETs 的检测  将分离的细胞制

成浓度为 3×106/mL 的细胞悬液, 置于 96 孔细胞

培养板 , 每孔 100 μL, 实验组加入终浓度为

1 μg/mL 的 PMA, 对照组不作处理, 每组重复 3

孔。分别置于 5% CO2 培养箱中 28 ℃静置 0.5 h、

1 h 和 1.5 h 时, 分别加入终浓度为 3 μmol/L 的

Sytox Green 胞外 DNA染色液, 染色 15 min, 使用

DACYTATION 型多功能酶标仪检测其荧光值 , 

激发光 485 nm; 吸收光 530 nm 下检测 NET。每

组设 3 个平行(n=3), 结果取平均值进行比较。 

1.7  细胞存活率的 CCK-8 检测 

将 3×106/mL 的细胞悬液(实验组)和空白细胞

培养液(对照组), 分别置于 96 孔细胞培养板, 每

孔 100 μL, 5% CO2培养箱中 28 ℃静置培养, 分别

在 0 h、12 h、24 h、36 h、48 h、72 h 时加入 CCK-8。

在波长 450 nm, 使用 DACYTATION 型多功能酶

标仪测 OD 值, 计算细胞存活率, 0 h 的细胞活性

基于台盼蓝染色结果。 

细胞存活率（%）=(实验组 OD 值–对照组 OD

值)/(0 h 的 OD 值–对照组 OD 值)×100% 

1.8  统计分析 

实验结果用 SPSS18 统计软件处理数据, 使

用单因素方差(ANOVA)统计分析, 概率水平 P< 
0.05 表示差异有统计学意义。 

2  结果与分析 

2.1  细胞形态 

2.1.1  光学显微镜形态检测  倒置显微镜观察到

分离获得的细胞呈圆形, 大小均一, 细胞核透光

度较高 , 清亮 , 圆形 ; 胞质透光度较低 , 呈灰暗

色(图 1a)。经迪夫氏染色的细胞核呈紫红色, 圆形

或肾形, 位于细胞的一侧, 胞质呈蓝色(图 1b)。 

2.1.2  电子显微镜形态检测  透射电镜观察到细

胞大小和形态较为均一 , 细胞核呈圆形或肾形 , 

核分布在细胞的一侧。胞质内含有大量圆形或棒

形颗粒, 其中圆形颗粒, 电子密度中等, 数量较

少, 为 A 型颗粒; 棒状或杆状颗粒, 电子密度较

高, 数量较多, 为 B 型颗粒(图 1c, d)。扫描电镜观

察到细胞呈圆形或椭圆形, 大小和形态较为均一, 

表面粗糙, 有小皱褶(图 1e, f)。 

2.2  标志性酶 MPO 

MPO 是中性粒细胞的标志性酶 , 细胞经

KI-Py G 染色, 可观察到颗粒状棕褐色, 呈 MPO

阳性(图 2)。 
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图 1  草鱼中性粒细胞形态观察 

a: 分离获得的中性粒细胞; b: 迪夫氏染色的中性粒细胞; c: 透射电镜观察的中性粒细胞;  

d: 透射电镜观察放大的中性粒细胞; e: 扫描电镜观察的中性粒细胞; f: 扫描电镜观察放大的中性粒细胞. 

A: A 型颗粒; B: B 型颗粒; N: 细胞核. 

Fig. 1  Morphological observation of neutrophils of Ctenopharyngodon idellus 
a: neutrophils isolated from the middle kidney; b: neutrophils stained with Diff; c and d: neutrophils observed by  

transmission electron microscopy; e and f: neutrophils observed by scanning electron microscope.  
A: type A particles; B: type B particles; N: nucleus. 

 

 
 

图 2  KI-PYG 染色草鱼中性粒细胞标志性 

酶 MPO 呈棕褐色颗粒 

Fig. 2  MPO of Ctenopharyngodon idellus neutrophil  
showing brown granules stained by the KI-PYG 

 

2.3  纯度和活力检测 

显微镜下观察迪夫氏染色细胞, 随机选取 10

个视野, 每个视野计数 100 个细胞, 计算出分离

获得细胞的纯度可达(99.3±0.53)%。 

细胞经台盼蓝染色后, 死亡的细胞可着色浅

蓝色 , 无光泽 ; 活细胞保持正常形态 , 不着色 , 

有光泽(图 3)。取 10 个视野统计, 细胞活性无明

显差异, 均可达(97.70±0.76)%。 

 
 

图 3  台盼蓝染色检测草鱼中性粒细胞活性 

Fig. 3  Ctenopharyngodon idellus neutrophil activity  
detectied by Trypan blue staining 

 

2.4  释放 MPO 和细胞活性  

使用多功能酶标仪分别在 0.5 h、1 h 和 1.5 h

时间点检测到对照组和 PMA 刺激的实验组细胞

均能表达 MPO, 并且释放量呈增长趋势; 1 h 和

1.5 h 实验组细胞产生 MPO 的能力显著高于对照

组(P<0.05)(图 4A)。采用 DCFH-DA 探针法检测

PMA 刺激细胞释放 ROS 的能力, 对照组和 PMA

刺激的实验组细胞在 0.5 h、1 h 和 1.5 h 时间点均

可释放 ROS, 实验组细胞释放 ROS 的量呈增长趋 
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图 4  草鱼中性粒细胞的功能活性检测 

A: 髓过氧化物酶; B: 氧自由基; C: 一氧化氮; D: 胞外诱捕网. “**”表示与对照组相比差异显著(P<0.05). 

Fig. 4  Functional activity detection of neutrophils of Ctenopharyngodon idellus 
A: MPO: B ROS: C: NO: D: NETs. “**” means significant differences comparing with the control group (P<0.05) 

 

势 , 且各时间点的释放量均显著高于对照组(P< 

0.05)(图 4B)。AF-FM DA 探针法检测 PMA 刺激

细胞释放 NO 的能力, 对照组和实验组在 0.5 h、

1 h 和 1.5 h 时间点均可释放 NO, 实验组均显著高

于对照组(P<0.05), 并且实验组释放量呈增长趋

势(图 4C)。检测到 0.5 h、1 h 和 1.5 h 各时间点对

照组和实验组细胞均能形成 NETs, 并且释放量

随刺激时间呈增长趋势; 实验组细胞 NETs 形成

显著高于对照组(P<0.05)(图 4D)。 

2.5  CCK-8 检测细胞存活率检测 

基于台盼蓝染色 0 h 的细胞存活率为(97.70± 

0.76)%, 通过 CCK-8 试剂盒检测结果显示, 体外

培养 24 h 的细胞存活率为(89.91±3.56)%, 48 h 为

(65.12±5.50)%, 72 h 为(29.69±1.64)%, 细胞活力

随培养时间的延长呈下降趋势, 且在 24 h 内下降

较缓慢, 体外培养 24 h 后细胞活性下降较快(图 5)。 

3  讨论 

纯化获得的细胞经迪夫氏快速染色, 细胞核

呈圆形或肾形 , 具有中性粒细胞核的特征形态 , 

与斑马鱼的中性粒细胞特性一致[22]。透射电镜观

察到细胞呈圆形, 圆形或肾形核分布在细胞的一 

 
 

图 5  体外培养草鱼中性粒细胞的存活率变化 

Fig. 5  Tendency of Ctenopharyngodon idellus  
neutrophil survival rate in vitro 

 
侧 , 胞质内含有大量不同形状的分泌颗粒 , 与

Kemenade 等[23]分离的鲤头肾中性粒细胞形态一

致; 这些细胞中可观察到大量杆状的 B 型颗粒和

少量圆形的 A 型颗粒, 与斑马鱼(Danio rerio)血

液和脾脏中观察到的中性粒细胞胞质颗粒相似。

扫描电镜观察到表面粗糙, 有小皱褶的圆形细胞, 

与 Chi 等[9]分离的大菱鲆头肾中性粒细胞扫描形

态一致。因此, 本研究从草鱼肾分离的细胞具有

中性粒细胞的形态学特征。 

MPO 是 NEU 初级颗粒中高丰度存在的一种 
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特有酶[24-25], 已经成为中性粒细胞的功能标志和

激活标志[26]。碘化钾-吡啰红 G (KI-Py G)染色 MPO

呈棕红色, 是中性粒细胞经典的染色鉴定法[21]。

分离的细胞经 KI-Py G染色观察到棕褐色 MPO阳

性 ; 多功能酶标仪也检测到分离细胞可以产生

MPO, 且在 1.5 h 内随时间延长呈增长趋势。PMA

刺激细胞, 检测到实验组和对照组细胞释放 MPO

量可持续增强, 但实验组显著高于对照组, 说明

分离获得的细胞具有中性粒细胞特有酶特征, 进

一步证实分离细胞为中性粒细胞。 

受刺激后的中性粒细胞释放 MPO、ROS、NO

和 NETs, 可评价细胞活性[27]。检测到受 PMA 刺

激的细胞释放 MPO、ROS、NO 和 NETs 的量比

对照组显著增多, 并且在检测时间范围内与时间

呈正相关, 提示分离获得的中性粒细胞具有很好

的活性[28]。对照组的细胞 MPO 也会随时间延长

呈增长趋势, 可能是由于鱼类的肾脏功能类似于

哺乳动物的骨髓, 是主要造血器官[20], 肾组织中

的 NEU 是由初级到成熟不同分化阶段的中性粒

细胞群[29], 在细胞发育成熟过程中 MPO 释放量

在逐渐增多, 在受到 PMA 刺激时 MPO 的释放量

会显著高于对照组, 这与其他硬骨鱼类中性粒细

胞的报道一致[19]。 

鱼类中性粒细胞的分离方法尚不成熟。主要

是由于鱼类种类繁多, 免疫学研究基础薄弱, 各

种鱼类血细胞组成、细胞密度以及形态大小种间

差异较大, 各种细胞的标志性抗体都不成熟, 因

此分离条件存在差异, 各种鱼类白细胞分离方法

都具有不同程度的差异, 至今尚未有一种鱼类成

熟通用的白细胞分离方法和统一标准。因此目前

主要是采用梯度离心法, 参考哺乳动物的细胞密

度, 再依据研究的目的进行改进和优化分离获得

需要的白细胞。 

本研究参考 Katzenback 等[19]分离金鱼肾中性

粒细胞和小鼠骨髓中性粒细胞分离的方法[26], 应

用鱼类脏器中性粒细胞分离试剂盒, 使用适合草

鱼肾粒细胞的离心速度获得细胞, 再经差异性贴

壁, 分离纯化获得的细胞纯度达(99.3±0.53)%, 细

胞活力达(97.70±0.76)%, 可以释放 MPO、ROS、

NO 和 NETs, 具有很好的氧和氮呼吸爆发活性。

分离方法虽使用了规范化的试剂盒, 但是不同鱼

类的粒细胞密度不同, 制成梯度界面时要反复尝

试, 调整好合适的比例和离心速率, 找到适合草

鱼中性粒细胞分离的最佳条件。该方法操作方便

简单, 省时省力, 重复性高, 可以满足相关的后

续细胞功能研究。但离心速度是细胞分离效果的

关键步骤, 离心速度过高、过低都直接影响中性

粒细胞分离纯度及回收率, 否则分离效果不理想; 

每次实验应使用相同规格的离心管, 标本量应基

本一致。 

NUE 是髓系细胞分化的终末细胞, 生命周期

短, 一般在外周血的寿命为 24~48 h。分离获得的

细胞在体外培养 24 h, 细胞的存活率可保持在

(89.91±3.56)%以上, 与 Katzenback 等[19]报道的金

鱼肾中性粒细胞样细胞培养 24 h 的结果相似; 随

着体外培养时间由 48 h 延长至 72 h, 细胞存活率

由(65.12±5.50)%下降至(29.69±1.64)%, 存活率下

降较快, 提示体外培养 24 h 之内的细胞可以开展

体外实验。关于中性粒细胞体外培养后细胞功能

稳定的时间尚无共识, 目前也尚未有分离获得体

外稳定培养的中性粒细胞系, 这也是中性粒细胞

体外研究的瓶颈。关于建立稳定的中性粒细胞分

离方法和体外培养后细胞功能稳定时间是研究中

性粒细胞体外实验的关键。因此后续研究将进一

步探究便捷稳定的分离条件和延长中性粒细胞在

体外培养活性的方法与技术, 为 NEU 的体外功能

研究提供有利条件。 

综上所述, 本研究分离获得草鱼肾中性粒细

胞纯度高、活力好, 可作为体外免疫实验的材料, 

为后续开展中性粒细胞功能和免疫机制研究奠定

了基础。 
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Isolation, identification, and activity detection of neutrophils from the 
grass carp kidney 

CHANG Ouqin1, HUO Lixia1,2, LUO Manlin2, SHI Cunbin1, ZHANG Defeng1, PAN Houjun1, REN Yan1 

1. Pearl River Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences; Key Laboratory of Fishery Drug 
Development, Ministry of Agriculture and Rural Affairs; Key Laboratory of Aquatic Animal Immune Technology, 
Guangdong Province, Guangzhou 510380, China;  

2. South China Agricultural University, Guangzhou 510225, China 

Abstract: Neutrophils are the most abundant non-specific immune cells and are critical in researching pathogen 
invasion resistance. Providing abundant cellular materials is fundamental for understanding the function and im-
mune defense mechanisms of neutrophils. In the study, neutrophils were isolated from grass carp kidneys using a 
fish-tissue neutrophils isolation kit. The neutrophils were purified by the differential adherent method, and their 
morphology was identified by Diff’s staining and electron microscopy. The characteristic enzyme myeloperoxi-
dase (MPO) was identified by potassium iodide and pyrro-red G staining. Using a multifunctional microplate 
reader, its activity was detected by the ability to express MPO and the ability to release reactive oxygen species 
(ROS) and nitric oxide (NO), stimulated with Phorbol 12-myristate 13-acetate (PMA). Neutrophils could also form 
neutrophil extracellular traps (NETs). The expression of MPO and the ability to release ROS, NO, and NETs were 
detected by a multifunctional enzyme plate analyzer. Survival was detected by the trypan blue staining and CCK-8. 
Results showed that the isolated cells had the morphological characteristics of neutrophils:  they were uniform in 
size, with round or kidney-shaped nuclei, had type A and B particles in the cytoplasm, and indicated the charac-
teristic sepia enzyme of MPO by staining. Purity reached (99.3±0.53)%, the number of viable cells reached 
(97.70±0.76)%, and the viability remained at (89.91±3.56)% after they were cultured in vitro for 24 h. By stimu-
lation with PMA, the expression of MPO, ROS, NO, and NETs was significantly increased and positively corre-
lated with time. The method of isolating neutrophils from grass carp was successfully established in this study, as 
the neutrophils showed increased vitality. Furthermore, this study provides a foundation for further research on the 
function and immune mechanism of fish neutrophils. 

Key words: Ctenopharyngodon idella; neutrophils; isolation; identification; activity detection 
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鲹科鱼类 DNA 条形码分类系统 

杨龙1, 2, 3, 李昂2, 3, 李步苏2, 3, 王焕2, 3, 柳淑芳2, 3*, 庄志猛2 

1. 浙江海洋大学水产学院, 浙江 舟山 316022; 

2. 中国水产科学研究院黄海水产研究所, 农业农村部海洋渔业可持续发展重点实验室, 山东 青岛 266071; 

3. 青岛海洋科学与技术试点国家实验室, 海洋渔业科学与食物产出过程功能实验室, 山东 青岛 266071 

摘要: 为了验证 DNA 条形码在鲹科(Carangidae)鱼类物种鉴定和系统分类中的适用性, 本研究自测 6 属 7 种 17 条序

列, 同时筛选了 BOLD 数据库中的有效序列, 共获得 25 属 95 种 273 条鲹科鱼类 DNA 条形码序列, 通过 BLAST 比

对、遗传距离和系统关系树, 构建了鲹科鱼类的 DNA 条形码分类系统。结果表明: (1)鲹科鱼类属间、种间、属内

种间和种内三级分类单元遗传距离的平均水平分别为 0.186、0.169、0.090 和 0.008, 种间平均遗传距离是种内平均

遗传距离的 21 倍, 可见 DNA 条形码适用于鲹科鱼类分类鉴定; (2)运用 DNA 条形码技术可以识别出形态鉴定有误

的物种, 表明 DNA 条形码可以弥补传统形态学鉴定的局限性, 可对鲹科鱼类形态学分类结果进行精准修正; (3)鲹

科鱼类 DNA 条形码分析表明, BOLD 数据库中仍存在一定的“同种异名”和“异种同名”现象, 建议使用该数据库信

息时应严格评估信息的准确性 ; (4)鲹科鱼类系统发生关系研究对物种的分类地位提出了新的见解 , 即拟鲳鲹

(Parona signata)和镰鳍波线鲹(Lichia amia)亲缘关系较近, 支持将二者均归为鲳鲹亚科(Trachinotinae)。本研究旨

在为丰富鲹科鱼类 DNA 条形码数据, 完善鲹科 DNA 条形码分类系统, 并为鲹科鱼类物种鉴定和系统分类提供分

子证据。 

关键词: 鲹科; DNA 条形码; 分类鉴定; 系统关系 

中图分类号: S931      文献标志码: A           文章编号: 1005–8737–(2021)12–1523–13 

鲹科(Carangidae)隶属硬骨鱼纲鲈形目(Perci-

formes), 为海洋中上层洄游性鱼类, 广泛分布于

印度洋、太平洋和大西洋, 特别是热带和亚热带

海域。鲹科鱼类具有种类多、数量大, 且生长速

度快、肉质鲜美、营养丰富等特点, 是世界重要

暖水性和暖温性海洋经济鱼类。以日本为例, 近

几年五条鰤(Seriola quinqueradiata)、高体鰤(Se-

riola dumerili)和黄尾鰤(Seriola lalandi) 3 种鲹科

鰤属(Seriola)鱼类养殖产量占日本海水养殖鱼类

总产量的 56%以上[1]。当前我国近海渔业资源严

重衰退, 为缓解资源生态压力、保障优质蛋白供

给, 亟需拓展大洋洄游性鱼类资源的开发利用。

鲹科鱼类恰恰是未来深远海捕捞和养殖开发的主

要对象。鲹科种类众多, 且近缘种形态相近, 传统

形态学方法对其进行的研究具有较大的局限性。

Gushiken 等[2]根据外部形态和解剖学特征将鲹科

鱼类分为鲹亚科(Caranginae)、鲳鲹亚科(Trachino-

tinae)、鰤亚科 (Naucratinae)和似鲹亚科 (Scom-

broidinae), 包括 32 属 140 种。学者们对我国分布

的鲹科物种数意见尚不统一, 孟庆闻等 [3]报道我

国约有 21属 58种鲹科鱼类, 而黄宗国等[4]认为我

国的鲹科记录种有 74 种。鲹科鱼类的准确分类鉴

定是其资源养护和可持续开发利用的前提, 因此, 

鲹科鱼类 DNA 条形码研究具有重要科学意义和
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经济学意义。 

DNA 条形码提供了遗传学分类标准, 是对传

统形态学分类方法的完善和发展, 目前已广泛应

用于生物分类鉴定工作。采集鲹科 DNA 条形码

信息是丰富其物种多样性认识、理清“同种异形”

和“异种同形”现象、发现新物种和隐存种的便捷

途径之一, 能为鲹科鱼类遗传变异和进化规律研

究提供可靠数据。迄今, 关于鲹科鱼类 DNA 条形

码的报道较少, 且仅是针对部分物种或特定海域

样品开展的研究, 如: 许则滩等[5]利用 COI 序列

对舟山普陀海域 7 属 8 种 18 尾鲹科鱼类的 DNA

条形码和物种多样性进行了研究分析; Jaafar 等[6]

对马来群岛海域的 36 种鲹的 COI 基因进行了序

列分析, 发现其遗传距离范围变化趋势与分类层

次结构的期望基本保持一致等。本研究拟在自行

采集鲹科鱼类标准 DNA 条形码的基础上, 广泛

获取 BOLD (Barcode of Life Data)数据库中的有

效鲹科鱼类 DNA 条形码序列, 探讨 DNA 条形码

技术对鲹科鱼类的识别效率, 弥补传统形态学鉴

定方法的局限和不足 , 旨在丰富鲹科鱼类 DNA

条形码数据库、完善 DNA 条形码分类系统, 为物

种鉴定及其系统关系构建等提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

17 份鲹科鱼类组织样品来自“中国渔业生物

DNA 条形码样本库”, 均采自中国南海。根据形态

学特征[7], 初步鉴定为 7 属 7 种, 分别为叶鲹属

(Atule)的游鳍叶鲹(Atule mate)、丝鲹属(Alectis)的

印度丝鲹(Alectis indica)、副业鲹属(Alepes)的克氏

副叶鲹(Alepes klein)、若鲹属(Carangoides)的高体

若鲹(Carangoides equula)、大甲鲹属(Megalaspis)

的大甲鲹 (Megalaspis cordyla)、拟鲹属 (Pseudo-

caranx)的黄带拟鲹(Pseudocaranx dentex)及竹荚

鱼属 (Trachurus)的日本竹荚鱼 (Trachurus japo-

nicus)。 

1.2  DNA 提取、扩增和测序 

使用 TIANGEN 公司的 TIANamp Marine 

Animals DNA Kit 试剂盒提取样本 DNA(具体操作

方法参考 TIANGEN 使用说明书)。COI 基因序列

扩增引物参考 Ward 等[8]研究:  

FishF1: 5′-TCAACCAACCACAAAGACATT-
GGCAC-3′,  

FishR1: 5′-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAG-

AATCA-3′。 

PCR 反应总体积为 25 μL, 其中包含: MIX 反

应体系 12.5 μL, 引物各 1 μL, 模板 2 μL, 再加超

纯水补至 25 μL。PCR 反应条件为: 95 ℃预变性

2 min; 94 ℃变性 0.5 min, 52 ℃退火 0.5 min 和

72 ℃延伸 1 min, 35 个循环; 72 ℃延伸 10 min; 

最后保持在 4 ℃。扩增产物用 1.5%琼脂糖凝胶

电泳检测, 达标产物送往青岛 BGI 华大基因双向

测序。 

1.3  COI 序列处理 

利用 DNA Star (https://www.dnastar.com)软件

对每个样品正反向测序结果进行拼接, 并辅以人

工校对, 校对后的序列同 NCBI 数据库进行相似

性比对, 以确保鉴定结果的准确性。 

从 BOLD 数据库(http://v4.boldsystems.org/index. 

php/)下载鲹科鱼类 COI 序列。经筛选和分析, 获

取 BOLD 数据库鲹科 24 属 88 种 256 条 DNA 条

形码序列(表 1)。合并自测鲹科鱼类 COI 基因序

列和 BOLD 下载数据。本研究建立的鲹科鱼类

DNA 条形码分类系统, 经初步统计, 包括 4 亚科

26 属 95 种 273 条序列, 包括了鲹科鱼类记录种的

67.86%, 占鲹科属级分类的 81.25%。同时, 下载

斑马鱼(Danio rerio) DNA 条形码序列作为系统树

的外类群序列。 

通过 MEGA 6.0 软件对所有序列进行比对, 

计算序列的长度、碱基组成、GC 含量、简约信

息位点等参数(表 2)。基于 Kimura-2-parameter  

(K2P)双参数模型分别计算属间(intergeneric)、种

间 (interspecific)、属内种间 (interspecific within 

genera)和种内(intraspecific)三级分类单元遗传距

离。利用 MEGA 6.0 软件构建邻接法(neighbor 

joining, NJ)系统树, 同时采用 PAUP 4.0 软件构建

最大简约法(maximum parsimony, MP)系统树进行

两组结果相互对照和验证。系统树可信度均采用 

botstrap 检验, 经 1000 次重复抽样检验得到分支

树节点支持率。 



第 12 期 杨龙等: 鲹科鱼类 DNA 条形码分类系统 1525 

表 1  95 种鲹科鱼类 DNA 条形码信息 

Tab. 1  DNA barcode information of 95 species of carangidae 

亚科 subfamily 属 genus 种 species 条数 number 序列号 accession no. 

叶鲹属 Atule 游鳍叶鲹 Atule mate 2 自测 sequenced in this study 

印度丝鲹 Alectis indica 2 自测 sequenced in this study 丝鲹属 
Alectis 

亚历山大丝鲹 
Alectis alexandrina 

2 BIM076-13 
GBMIN121540-17 

克氏副叶鲹 Alepes klein 3 自测 sequenced in this study 

细尾副叶鲹 
Alepes apercna 

3 GBGCA11488-15 
GBGCA11489-15 
GBGCA11490-15 

黑鳍副叶鲹 
Alepes melanoptera 

3 DBMF016-10 
DBMF028-10 
DBMF042-10 

副叶鲹属 
Alepes 

范氏副叶鲹 
Alepes vari 

3 DBMF282-10 
DBMF002-10 
DBMF283-10 

钩鲹属 
Atropus 

沟鲹 
Atropus atropos 

3 DBMF040-10 
DBMF057-10 
DBMF384-10 

高体若鲹 Carangoides equula 2 自测 sequenced in this study 

甲若鲹 
Carangoides armatus 

3 DBMF153-10 
DBMF150-10 
DBMF397-10 

橘点若鲹 
Carangoides bajad 

3 DBMF246-10 
FOAN488-11 
FOAN527-11 

长吻若鲹 
Carangoides chrysophrys 

3 CFCS028-08 
CFCS029-08 
CFCS227-08 

青羽若鲹 
Carangoides coeruleopinnatus 

3 DBMF046-10 
DBMF176-10 
DBMF238-10 

黄点若鲹 
Carangoides fulvoguttatus 

3 DBMF243-10 
DBMF244-10 
DBMF245-10 

裸胸若鲹 
Carangoides gymnostethus 

3 DBMF171-10 
DBMF174-10 
DBMF338-10 

海兰德若鲹 
Carangoides hedlandensis 

3 DBMF009-10 
DBMF116-10 
DBMF120-10 

马拉巴若鲹 
Carangoides malabaricus 

3 DBMF062-10 
FOAI137-08 
FOAJ505-09 

横带若鲹 
Carangoides plagiotaenia 

2 SAIAB049-06 
SAIAB551-07 

若鲹属 
Carangoides 

白舌若鲹 
Carangoides talamparoides 

2 DBMF067-10 
FMVIC728-08 

蓝点鲹 
Caranx bucculentus 

3 FOAC443-05 
FOAC445-05 
FOAL909-10 

犬鲹 
Caranx caninus 

3 RDFCA231-05 
RFE270-05 
SEMAR100-10 

鲹亚科 
Caranginae 

鲹属 Caranx 

金鲹 
Caranx crysos 

3 BIM118-13 
BIM119-13 
BIM161-13 

(待续 to be continued) 
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(续表 1  Tab. 1 continued) 

亚科 subfamily 属 genus 种 species 条数 number 序列号 accession no. 

黑眼鲹 
Caranx latus 

3 MFSP377-10 
MFSP421-10 
MFSP427-10 

阔步鲹 
Caranx lugubris 

3 AUSTR481-13 
DSFSG867-13 
MBFB045-07 

泰勒鲹 
Caranx tille 

3 DBMF634-10 
DBMF706-10 
DBMF773-10 

大马鲹 
Caranx caballus 

3 RDFCA268-05 
RDFCA270-05 
RDFCA384-05 

希伯氏鲹 
Caranx heberi 

3 DSFSG944-13 
DSLAF740-08 
DSLAF744-08 

马鲹 
Caranx hippos 

3 FOAC497-05 
FOAC498-05 
FOAC499-05 

浪人鲹 
Caranx ignobilis 

3 BTL062-10 
BTL064-10 
DBMF565-10 

蓝鳍鲹 
Caranx melampygus 

3 KANB110-17 
MARQ343-12 
SAIAB414-06 

巴布亚鲹 
Caranx papuensis 

3 GAMBA088-12 
LIFS296-08 
MBFB042-07 

鲹属 Caranx 

六带鲹 
Caranx sexfasciatus 

3 BIFB247-13 
BIFD1742-14 
DBMF005-10 

鲭鲹属 
Chloroscombrus 

绿鲭鲹 
Chloroscombrus chrysurus 

3 FBW033-14 
FBW035-14 
FBW036-14 

红尾圆鲹 
Decapterus akaadsi 

3 ABFJ204-07 
FSCS194-06 
FSCS195-06 

无斑圆鲹 
Decapterus kurroides 

3 DBMF651-10 
DBMF653-10 
DBMF670-10 

颌圆鲹 
Decapterus macarellus 

3 DSLAR375-08 
DSLAR376-08 
DSLAR473-09 

长身圆鲹 
Decapterus macrosoma 

3 DBMF278-10 
DBMF281-10 
DBMF550-10 

穆氏圆鲹 
Decapterus muroadsi 

3 FOAF558-07 
FOAF559-07 
FOAF560-07 

黑点圆鲹 
Decapterus punctatus 

3 MFLII520-07 
SCAFB627-07 
SCAFB628-07 

罗氏圆鲹 
Decapterus russelli 

3 BIM164-13 
DSLAF435-07 
DSFSE232-07 

鲹亚科 
Caranginae 

圆鲹属 
Decapterus 

泰伯圆鲹 
Decapterus tabl 

3 MLIII375-08 
MLIII525-08 
UNAFI001-18 

(待续 to be continued) 
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(续表 1  Tab. 1 continued) 

亚科 subfamily 属 genus 种 species 条数 number 序列号 accession no. 

无齿鲹属 
Gnathanodon 

无齿鲹 
Gnathanodon speciosus 

3 DBMF508-10 
DBMF510-10 
DBMF511-10 

大甲鲹属 Megalaspis 大甲鲹 Megalaspis cordyla 3 自测 sequenced in this study 

乌鲹属 
Parastromateus 

乌鲹 
Parastromateus niger 

3 DBMF044-10 
DBMF073-10 
DBMF189-10 

黄带拟鲹 Pseudocaranx dentex 3 自测 sequenced in this study 

乔奇拟鲹 
Pseudocaranx georgianus 

3 FMVIC822-08 
FMVIC823-08 
FMVIC824-08 

拟鲹属 
Pseudocaranx 

沙拟鲹 
Pseudocaranx wrighti 

3 FMVIC825-08 
FMVIC826-08 
FMVIC827-08 

牛目凹肩鲹 
Selar boops 

3 DBMF012-10 
DBMF125-10 
DBMF127-10 

凹肩鲹属 
Selar 

脂眼凹肩鲹 
Selar crumenophthalmus 

3 DBMF001-10 
DBMF013-10 
DBMF036-10 

布雷氏月鲹 
Selene brevoortii 

3 MFC015-08 
MOP146-12 
MOP663-12 

太平洋月鲹 
Selene peruviana 

3 FISHP021-15 
FISHP022-15 
FISHP023-15 

大西洋月鲹 
Selene setapinnis 

3 BCOLL431-08 
BCOLL432-08 
BCOLL433-08 

月鲹属 
Selene 

突颌月鲹 
Selene vomer 

3 BAHIA137-14 
BAHIA138-14 
CFSAN082-11 

日本竹荚鱼 Trachurus japonicus 2 自测 sequenced in this study 

南非竹荚鱼 
Trachurus capensis 

3 ANGBF7097-12 
ANGBF7186-12 
ANGBF7187-12 

青背竹荚鱼 
Trachurus declivis 

3 FMVIC383-08 
FMVIC829-08 
FMVIC833-08 

沙竹荚鱼 
Trachurus delagoa 

3 DSFSG489-11 
DSLAG1326-11 
DSLAG770-10 

粗麟竹荚鱼 
Trachurus lathami 

3 FARG460-08 
FARG553-08 
GBMIN124525-17 

地中海竹荚鱼 
Trachurus mediterraneus 

3 BIM155-13 
BIM283-13 
BIM547-18 

智利竹荚鱼 
Trachurus murphyi 

3 DSFSG941-13 
FCHIL053-06 
FCHIL172-06 

新西兰竹荚鱼 
Trachurus novaezelandiae 

3 FOAC461-05 
FOAK561-10 
FOAK578-10 

鲹亚科 
Caranginae 

竹荚鱼属 
Trachurus 

蓝竹荚鱼 
Trachurus picturatus 

3 BIM548-18 
BIM550-18 
BIM467-16 

(待续 to be continued) 
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(续表 1  Tab. 1 continued) 

亚科 subfamily 属 genus 种 species 条数 number 序列号 accession no. 

太平洋竹荚鱼 
Trachurus symmetricus 

3 AMS935-08 
FMV191-08 
UKFBJ117-08 

竹荚鱼 
Trachurus trachurus 

3 BIM036-13 
BNSF027-11 
BNSF028-11 

竹荚鱼属 
Trachurus 

短线竹荚鱼 
Trachurus trecae 

2 IPMAF007-18 
IPMAF008-18 

羽鳃鲹属 
Ulua 

短丝羽鳃鲹 
Ulua mentalis 

3 DBMF041-10 
DBMF533-10 
DBMF534-10 

白舌尾甲鲹 
Uraspis helvola 

2 GBMIN124989-90 
NNPF125-10 

棉口尾甲鲹 
Uraspis secunda 

3 FOAI767-09 
FOAJ538-09 
AMS919-08 

鲹亚科 
Caranginae 

尾甲鲹属 
Uraspis 

白口尾甲鲹 
Uraspis uraspis 

3 DBMF024-10 
DBMF051-10 
DBMF555-10 

跳革鲹 
Oligoplites saliens 

3 MFSP519-10 
MFSP521-10 
MFSP606-10 

革鲹属 
Oligoplites 

革鲹 
Oligoplites saurus 

2 MFSP606-10 
SMSA262-09 

拟鲳鲹属 
Parona 

拟鲳鲹 
Parona signata 

3 FARG062-06 
FARG063-06 
FARG064-06 

逆钩鲹 
Scomberoides lysan 

3 FOAM608-10 
FTWS780-09 
DBFN279-12 

横斑似鲹 
Scomberoides tala 

3 DBMF096-10 
DBMF097-10 
DBMF098-10 

似鲹亚科 
Scombroidinae 

逆钩鲹属 
Scomberoides 

革似鲹 
Scomberoides tol 

3 ANGEN180-15 
DBMF102-10 
DBMF101-10 

高体鰤 
Seriola dumerili 

3 DBMF782-10 
DBMF784-10 
CFCS024-08 

马鰤 
Seriola hippos 

3 FOAC497-05 
FOAC498-05 
FOAC499-05 

长鳍鰤 
Seriola rivoliana 

3 CFSAN118-11 
DSFSG483-11 
ANGBF10671-12 

鰤属 
Seriola 

环带鰤 
Seriola zonata 

3 MFSP490-10 
MFSP491-10 
MFSP557-10 

小甘鲹属 
Seriolina 

小甘鲹 
Seriolina nigrofasciata 

3 DBMF033-10 
DBMF052-10 
DBMF568-10 

带鲹属 
Elagatis 

双带鲹 
Elagatis bipinnulata 

3 COFPL051-15 
DBMF644-10 
DBMF648-10 

鰤亚科 

Naucratinae 

黑带鲹属 
Naucrates 

黑带鲹 
Naucrates ductor 

3 DSLAG830-10 
FTWS554-09 
SCS418-16 

(待续 to be continued) 
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(续表 1  Tab. 1 continued) 

亚科 subfamily 属 genus 种 species 条数 number 序列号 accession no. 

非洲鲳鲹 
Trachinotus africanus 

3 FOAH845-08 
FOAH846-08 
TZMSC063-05 

阿呐鲳鲹 
Trachinotus anak 

2 FOAC409-05 
FOAC410-05 

斐氏鲳鲹 
Trachinotus baillonii 

3 DBMF106-10 
DBMF107-10 
DBMF108-10 

布氏鲳鲹 
Trachinotus blochii 

3 NNPF154-10 
DBMF055-10 
FOAM499-10 

大斑鲳鲹 
Trachinotus botla 

3 TZMSA220-04 
TZMSA300-04 
TZMSC524-05 

北美鲳鲹 
Trachinotus carolinus 

3 BCOLL391-08 
MXV298-11 
MXV299-11 

科氏鲳鲹 
Trachinotus coppingeri 

3 FOAD511-05 
FOAD512-05 
FOAD514-05 

镰鳍鲳鲹 
Trachinotus falcatus 

3 MFLE348-13 
MLIII183-08 
MLIII196-08 

榖氏鲳鲹 
Trachinotus goode 

3 BZLWD654-09 
MFSP141-09 
MFSP143-09 

长鳍鲳鲹 
Trachinotus goreensis 

3 BAFEN355-10 
BAFEN356-10 
BAFEN357-10 

穆克鲳鲹 
Trachinotus mookalee 

3 GBMIN119993-17 
GBMIN124842-17 
GBMIN124843-17 

鲳鲹属 
Trachinotus 

登鲳鲹 
Trachinotus stilbe 

2 LIDMA1275-12 
LIDMA836-11 

鲳鲹亚科 

Trachinotinae 

波线鲹属 
Lichia 

镰鳍波线鲹 
Lichia amia 

3 DNATR805-13 
DSLAR113-08 
DSLAR177-08 

 

2  结果与分析 

2.1  鲹科鱼类 DNA 条形码序列比对分析及其分

子多态性 

将本研究自测获得的 17 条 DNA 条形码序列

在 GenBank 数据库进行 BLAST 比对, 结果显示

17 条序列与数据库中 7 个物种的序列相似性均超

过 99%。其中, 6 个物种(印度丝鲹、克氏副叶鲹、

高体若鲹、大甲鲹、黄带拟鲹及日本竹荚鱼)与形

态学鉴定结果一致; 另外一个物种形态学鉴定为

游鳍叶鲹(Atule mate), BLAST 比对结果显示该物

种 DNA 条形码序列与吉打副叶鲹(Alepes djedaba)

的相似度达到 99.14%。根据 FishBase (https:// 

www.fishbase.de/)中两个物种的形态学特征描  

述, 游鳍叶鲹和吉打副叶鲹的外观形态较为相似, 

形态学鉴定有误的几率极高; 而 DNA 条形码的

相似度分析结果判定该物种为吉打副叶鲹。经综

合研判, 判定该物种为吉打副叶鲹。由此, 自测获

得的 DNA 条形码序列实际为 6 属 7 种 17 条, 与

BOLD 数据库鲹科 24 属 88 种 256 条序列合并   

后得到鲹科鱼类 DNA 条形码序列为 25 属 95 种

273 条。 

鲹科 4 亚科 25 属 95 种鱼类的 273 条 DNA 条

形码序列, 去除两端引物序列保留共有序列 555 

bp, 其碱基组成比例为: A 24.2%、 G 17.5%、C 

27.9%和 T 30.3%, A+T 含量(54.5%)明显高于 G+C

含量(45.4%)。鲹科鱼类 DNA 条形码序列的密码 
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子碱基组成表现出明显偏倚性, 第三位密码子的

A+T 含量最多 (60.9%), 其次是第二位密码子

(58.2%), 第一位密码子的 A+T 含量最少(44.6%); 

G+C 含量最高的则是第一位密码子(55.3%), 其次

是第二位密码子(41.5%), 而第三位密码子 G+C

含量最低(39.5%)(表 2)。序列全部位点中保守位

点 329 个, 变异位点 226 个, 简约信息位点 217

个, 单突变位点 9 个。 

 
表 2  密码子第 1 位、第 2 位和第 3 位平均组成统计表 

Tab. 2  Statistics of the average composition of the  
first, second and third codons 

% 

碱基 
base 

总频率 
frequency 

第 1 位 
1st site of 

codon 

第 2 位 
2nd site of  

codon 

第 3 位 
3rd site of 

codon 

A 24.2 27.6 14.2 30.9 

G 17.5 29.6 13.5 9.5 

C 27.9 25.7 28 30 

T 30.3 17 44 30 

A+T 54.5 44.6 58.2 60.9 

G+C 45.4 55.3 41.5 39.5 

 

2.2  鲹科鱼类遗传距离 

利用 MEGA 6.0 软件基于 K2P 模型计算 25

属 95 种 273 条鲹科鱼类 DNA 条形码的遗传距离

(表 3)。结果显示, 95 种鲹科鱼类的种内遗传距离

范围为 0~0.124, 平均值为 0.008。其中 86 种

(90.53%)的种内遗传距离为 0~0.02, 低于 2%的种

间遗传分化界限[9]; 有 9 种(9.47%)的种内遗传距

离为 0.021~0.124, 超过 2%的种间遗传分化界限。

例如: 白舌若鲹(Carangoides talamparoides) 2 条

序列(DBMF067-10、FMVIC728-08)的遗传距达到

0.124。经 BOLD 数据库信息溯源, 发现白舌若鲹 2

个样本来源地距离相隔甚远, 分别来自于马来西

亚雪兰莪州附近的马六甲海峡(101.096°E, 3.503°N)

和澳大利亚西部(118.853°E, 17.517°S), 初步推测

出现上述现象的可能原因有: (1) BOLD 数据库中

白舌若鲹 DNA 条形码信息不准确, 可能是物种

鉴定有误所致; (2)白舌若鲹可能存在“异种同名”

的现象; (3)该物种的两个个体来自不同地理群 , 

二者之间经长期地理隔离发生的遗传分化已达到

种的水平。 

种间遗传距离范围为 0.002~0.271, 平均值为

0.169。大多数物种种间遗传距离大于 2%, 仅有部

分物种出现种间遗传距离小于 2%的现象。例如: 

太平洋竹荚鱼(Trachurus symmetricus)和智利竹荚

鱼(Trachurus murphyi)的种间遗传距离为 0.002, 

提示这两物种可能存在“同种异名”现象。学者们

通常认为, BOLD 数据库中的 DNA 条形码信息准

确率较高, 并将其作为物种鉴定的标准 DNA 条

形码 [10], 但鲹科鱼类 DNA 条形码分析表明 , 

BOLD 数据库中仍存在一定的人为鉴定错误或者

数据上传信息不准确等情况。由此得到的重要启

示是, BOLD 条形码数据库中某些物种信息的准

确性尚需严格审核与校准。 

属内种间遗传距离范围在 0.022~0.136, 平均

值为 0.090。其中, 竹荚鱼属(Trachurus)下物种间

遗传距离最小, 月鲹属(Selene)下物种间遗传距离

最大。属间遗传距离范围在 0.037~0.255, 平均值

为 0.186, 副叶鲹属(Alepes)和波线鲹属(Lichia)间

遗传距离最大, 沟鲹属(Atropus)和羽鳃鲹属(Ulua)

间遗传距离最小。 

经上述分析计算, 鲹科鱼类种间遗传距离平

均值(0.169)是种内遗传距离平均值(0.008)的 21倍, 

符合 Hebert 等[11]提出的“10×规则”, 即物种鉴定

到种的最小标准是 COI 基因序列的种间遗传距

离为种内遗传距离的 10 倍以上。同时, 25 个属间

的遗传距离平均值为 0.186, 4 个亚科间的遗传距

离平均值为 0.203 (表 3)。可见, 随着分类单元等

级的提高, 遗传距离也相应升高。 
 

表 3  不同分类单元遗传距离(K2P)统计表 

Tab. 3  Statistical table of genetic distance (K2P) 

比较范围 
comparative scope 

最大值 
maximum 

最小值
minimum

平均值
mean

亚科间 inter-subfamily 0.208 0.192 0.203

属间 inter-genus 0.255 0.037 0.186

属内种间 inter-species in genus 0.136 0.022 0.090

种间 inter-species 0.271 0.002 0.169

种内 within species 0.124 0 0.008

 

2.3  鲹科鱼类系统关系树 

为全面分析鲹科鱼类 DNA 条形码分类系统, 

利用 MEGA 6.0 和 PAUP 4.0 软件对鲹科 4 亚科 25
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属 95 种鱼类 DNA 条形码分别构建邻接法(NJ)和

最大简约法(MP)系统树。NJ 树和 MP 树的聚类结

果基本一致, 鲹亚科独自形成单系分支, 鲳鲹亚

科、鰤亚科和似鲹亚科 3 个亚科形成另外 3 个单

系分支。虽然鲳鲹亚科、鰤亚科和似鲹亚科均为

单系, 但稍有区别的是, NJ 树中, 似鲹亚科与鲳

鲹亚科先聚为一支 , 再与鰤亚科聚为一支 ; 而

MP树中, 似鲹亚科与鰤亚科先聚为一支, 再与鲳

鲹亚科聚为一支。NJ 树与 MP 树的树形差异, 推

测是两个软件基于不同模型和算法所致。 

值得关注的是, 拟鲳鲹(Parona signata)和镰

鳍波线鲹(Lichia amia)两个物种的分子分类地位

和系统关系与传统的形态学观点不一致。Smith- 

Vaniz[12]和 Gushiken[2]根据外部形态和解剖学特

征, 均将拟鲳鲹归到似鲹亚科, 镰鳍波线鲹归为

鲳鲹亚科。本研究的 DNA 条形码聚类分析结果

显示, 拟鲳鲹和镰鳍波线鲹亲缘关系较近, 二者

始终聚为一支, 在 NJ 树中归入似鲹亚科, 而在

MP 树中则归入鲳鲹亚科。为了进一步确认两个

物种的分类地位, 本研究对鲳鲹亚科、似鲹亚科

和鰤亚科 26 个物种的 DNA 条形码序列利用 NJ

和 MP 两种方法单独重新构建系统发生树, 拟鲳

鲹和镰鳍波线鲹两个物种序列分别取 3 条, 黄带

拟鲹作为外类群。NJ 和 MP 结果均显示拟鲳鲹和

镰鳍波线鲹聚为一个分支后一起被归为鲳鲹亚

科。由此可见, 在分子水平上, 拟鲳鲹和镰鳍波线

鲹亲缘关系较近, 均应被归为鲳鲹亚科。 

另外 , 多数同属物种的聚类效果比较理想 , 

如 竹 荚 鱼 属 (Trachurus) 12 个 物 种 、 鲳 鲹 属

(trachinotus) 12 个物种、鲹属(Caranx) 13 个物种以

属为单位全部聚成各自的分支。吉打副叶鲹

(Alepes djedaba) (本研究最初形态学鉴定为游鳍

叶鲹)与克氏副叶鲹(Alepes kleinii)聚为一个分支, 

bootstrap 值达 99, 结合 BLAST 比对结果, 再次验

证了该物种的 DNA 条形码鉴定结果的准确性。

个别物种的系统关系与传统形态学分类地位稍有

出入, 如高体若鲹(Carangoides equula)并没有与

同属其他个体聚在一起 , 而是同拟鲹属(Pseudo-

caranx)聚在一起。 

3  讨论 

鲹科鱼类广泛分布于全球暖温性海域, 极喜

游动的特性使其具有高度发达的肌肉组织, 因而

一度成为许多国家或者地区高端食材的来源, 特

别在当前近海渔业资源日渐衰竭的大环境下, 鲹

科鱼类成为开发大洋性洄游鱼类资源, 发展高产

量、高价值鱼类资源生产养殖的首选对象, 具有

重要的科学意义和经济价值。对鲹科鱼类的准确

分类鉴定, 是研究鲹科鱼类生物多样性、开发优

良种质资源和推行渔业资源可持续利用和发展的

前提和基础。在传统形态学鉴定有限的情况下 , 

DNA 条形码提供了一种高效、简易的分子分类学

标准, 为鲹科鱼类的进化发展及遗传变异提供了

分子水平上的证据。本研究获得的 17 条鲹科鱼类

DNA 条形码序列经比对分析为 7 个有效种, 其中

有 6 个物种与形态学鉴定结果一致; 另外一个物

种形态学鉴定为游鳍叶鲹 , 而 DNA 条形码的

BLAST 比对结果和系统发生树均支持该物种为

吉打副叶鲹。据 FishBase 资料显示, 这两个物种

外观形态相似度较高, 如两物种背鳍均呈暗黄色, 

鳍棘均有 9 根, 软条均为 22~25, 而臀鳍鳍条, 游

鳍叶鲹为 18~21, 吉打副叶鲹为 18~20, 并且两个

物种均在中国南海有分布, 二者形态相似且分布

范围有重叠, 导致其形态学鉴别比较困难, 因此

鉴定错误的几率较大。DNA 条形码可以弥补传统

形态学鉴定方法的局限和不足, 为物种的准确鉴

定提供可靠的分子证据。经综合研判, 本研究将

该物种鉴定为吉打副叶鲹。 

本研究对鲹科 25 属 95 个物种进行种内、种

间遗传距离计算时发现, 有部分物种的种内遗传

距离大于 2%, 这与 Hebert 提出的 2%的种间划分

界限相冲突。经过相关背景信息溯源, 根据样品

的地理分布、曾用名情况等推断可能是形态学鉴

定有误、物种存在“异种同名”或者该物种因地理

隔离已发生分化等原因。种间遗传距离显示, 有

部分物种种间遗传距离小于 2%, 这与 Hebert 理

论再次发生冲突。经过曾用名信息溯源和系统关

系综合分析, 结果表明部分物种疑似“同种异名”, 

提示 BOLD 条形码数据库中确实存在部分数据信 
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图 1  95 种鲹科鱼类 DNA 条形码 NJ 系统发生树 

*表示本研究所测样品. 方框内物种为与形态学观点不同的物种. 

Fig. 1  Neighbor-joining phylogenetic tree of DNA barcodes for 95 species of Carangidae. 
Marked with * are the samples determined in this study. The species in the box are those that are in dispute with the morphological. 
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图 2  95 种鲹科鱼类 DNA 条形码 MP 系统发生树 

*表示本研究所测样品. 方框内物种为与形态学观点不同的物种. 

Fig. 2  Maximum parsimony phylogenetic tree of DNA barcodes for 95 species of Carangidae 
Marked with * are the samples determined in this study. The species in the box are those that are in dispute with the morphological. 
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息不准确的情况, 导致以上分析结果与实际情况

不符。因此, 建议使用 BOLD 数据库信息时务必

要设法评估信息的准确性, 避免不准确的数据对

后续研究和结果分析产生干扰和困惑。 

本研究对近 70%的鲹科鱼类记录种进行了系

统发育分析。系统发生树显示所有物种形成 4 个

单系分支, 即鲹亚科(Caranginae)、鲳鲹亚科(Tra-

chinotinae)、鰤亚科(Naucratinae)和似鲹亚科(Sco-

mbroidinae) 4 个亚科均形成单系分支。两种树形

均显示鰤亚科、鲳鲹亚科和似鲹亚科关系较近 , 

聚在一起之后再同鲹亚科聚在一起, 与 Jaafar 等[6]

利用 COI 基因通过邻接法(NJ)构建的部分鲹科鱼

类系统发育关系相一致。而 Reed[13]利用线粒体细

胞色素 b (Cyt b)通过最大简约法(MP)、最大似然

法(ML)以及 Bayesian 方法构建的部分鲹科鱼类系

统发育关系表明 , 鲹亚科和鰤亚科先聚在一起 , 

之后再与鲳鲹亚科聚在一起, 最后似鲹亚科同前

面三个亚科聚在一起。郑文娟等 [14]利用线粒体

16S rRNA 构建的部分鲹科鱼类线粒体系统发育

结果也得出了同 Reed 相似的结论, 表明根据不同

基因得出的鲹科鱼类的 4 个亚科之间的亲缘关系

存在一定差异。Gushiken 等[2]认为拟鲳鲹和镰鳍

波线鲹应分别属于似鲹亚科和鲳鲹亚科, 然而本

研究中这两个物种聚为一个分支, 且在 2 个树形

中两个物种被划分到两个不同的亚科, 提示在分

子水平上 2 个物种亲缘关系较近, 之后对 2 个物

种重建系统发生树结果更支持将拟鲳鲹和镰鳍波

线鲹归为鲳鲹亚科, 据此对 2 个物种的分类地位

和系统关系提出了新的见解。 

综上所述, DNA 条形码分类系统对于鲹科鱼

类形态学分类鉴定结果的修正、“同种异名”和“异

种同名”现象的澄清提供了有力的分子生物学证

据, 同时也为系统关系重建提供了必要的补充和

修订, 可为鲹科鱼类生物多样性保护、优良种质

资源开发和渔业资源可持续利用及发展提供理论

依据与技术支撑。 

参考文献: 

[1] Ministry of Agriculture, Forestry and Fisheries of Japan. 

Annual Statistics of Fishery and Aquaculture Production[R]. 

Statistics Department. http://www.maff.go.jp/j/tokei/kouhyou/ 

kaimen_gyosei/attach/pdf/index-7.pdf (in Japanese). 2017. 

[2] Gushiken S. Phylogenetic relationships of the perciform 

genera of the family Carangidae[J]. Ichthyological Research, 

1988, 34(4): 444. 

[3] Meng Q W, Su J X, Liao X Z. Fish Taxonomy[M]. Beijing: 

China Agriculture Press, 1995: 532-533. [孟庆闻, 苏锦祥, 

缪学祖. 鱼类分类学[M]. 北京: 中国农业出版社, 1995: 

532-533.] 

[4] Huang Z G. Marine Species and Their Distributions in China’s 

Seas[M]. Beijing: China Ocean Press, 2008: 666-754. [黄宗

国. 中国海洋生物种类与分布[M]. 北京: 海洋出版社, 

2008: 666-754.] 

[5] Xu Z T, Wang H P, Gu H M, Cheng Y J. DNA Barcoding 

Carangids in Putuo Sea[J]. Journal of Zhejiang Ocean Uni-

versity: Natural Science, 2015, 34(2): 105-111. [许则滩, 王

红萍, 顾寒梅, 陈永久. 普陀海域鲹科的 DNA 条形码研

究 [J]. 浙江海洋学院学报 : 自然科学版 , 2015, 34(2): 

105-111.] 

[6] Jaafar T M, Taylor M I , Nor S M, et al. DNA barcoding 

reveals cryptic diversity within commercially exploited Indo- 

Malay Carangidae (Teleosteii: Perciformes)[J]. PloS ONE, 

2012, 7(11): 49623. 

[7] Chen D G, Zhang M Z. Marine Fish of China[M]. Qingdao: 

Ocean University of China Press, 2015: 1075-1112. [陈大刚, 

张美昭. 中国海洋鱼类[M]. 青岛: 中国海洋大学出版社, 

2015: 1075-1112.] 

[8] Ward R D. Zemlak T S. Innes B H, et al. DNA barcoding 

Australia’s fish species[J]. Philosophical Transactions of the 

Royal Society B: Biological Sciences, 2005, 360(1462): 

1847-1857. 

[9] Hebert Paul D N, Cywinska Alina, Ball Shelley L, et al. 

Biological identifications through DNA barcodes[J]. Pro-

ceedings of the Royal Society B: Biological Sciences, 2003, 

270(1512): 313-320. 

[10] Ratnasingham S, Hebert P D N. BOLD: The barcode of life 

data system (www.barcodinglife.org)[J]. Molecular Ecology 

Notes, 2007, 7(3): 355-364. 

[11] Hebert P, Ratnasingham S, Waard J D. Barcoding animal life: 

cytochrome c oxidase subunit 1 divergences among closely 

related species[J]. Proceedings of the Royal Society B, 2003, 

270: 96-99. 

[12] Smith-Vaniz W F. Carangidae: relationships[M]//Moser H G, 

Richards W J, Cohen D M, et al. Ontogeny and Systematics 

of Fishes. Amer Soc Ichthyol Herpetol: Special Publication, 

1984: 522-533. 

[13] Reed D L, Carpenter K E, deGravelle M J. Molecular sys-



第 12 期 杨龙等: 鲹科鱼类 DNA 条形码分类系统 1535 

tematics of the Jacks (Perciformes: Carangidae) based on 

mitochondrial cytochrome b sequences using parsimony, 

likelihood, and Bayesian approaches[J]. Molecular Phyloge-

netics and Evolution, 2002, 23(3): 513-524. 

[14] Zheng W J, Zhu S H, Zou J X, et al. Molecular phylogenetic 

relationship of Carangidae based on partial sequence of mi-

tochondrial 16S ribosomal RNA gene[J]. Journal of Fisheries 

of China, 2008, 32(6): 847-854. [郑文娟, 朱世华, 邹记兴, 

等. 基于16S rRNA部分序列探讨 12种鲹科鱼类的分子系

统进化关系[J]. 水产学报, 2008, 32(6): 847-854.] 

DNA barcode analysis: species identification and phylogenetic rela-
tionships of the Carangidae family 
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Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Qingdao 266071, China; 
3. Function Laboratory for Marine Fisheries Science and Food Production Processes, Qingdao National Laboratory for 

Marine Science and Technology, Qingdao 266071, China 

Abstract: Species of the Carangidae family are important warm water and temperature marine economic fish. 
They are also a primary product of future deep-sea fishing and aquaculture development in China. However, as 
there are many species of Carangidae, and their related species are similar in morphology, traditional morphologi-
cal identification methods have significant limitations. The accurate classification and identification of Carangidae 
species is a focus area of resource conservation and sustainable development and utilization. Therefore, research 
on the DNA barcoding of Trachinidae fish is scientifically significant and has economic value. To verify the ap-
plicability of DNA barcodes in the identification and classification of Carangidae, 17 sequences were collected 
from 7 species and 6 genera, and other valid sequences in Barcode of Life Data (BOLD) were screened. A total of 
273 DNA barcode sequences of 95 species in 25 genera were obtained. Then the DNA barcode classification sys-
tem for Carangidae was constructed by BLAST comparison, genetic distance calculation, and phylogenetic rela-
tionship analysis. Results indicated that: (1) The average genetic distance levels of three taxa, intergeneric, inter-
specific within genera, interspecific, and intraspecific of Carangidae were 0.186, 0.169, 0.090, and 0.008, respec-
tively. The average genetic distance of the interspecific was 21 times that of the intraspecific. DNA barcoding is 
suitable for the classification and identification of Carangidae. (2) DNA barcode technology could identify species 
with incorrect morphological identifications, indicating that DNA barcodes can make up for the limitations of tra-
ditional morphological identification and accurately correct the morphological classification results of Carangidae. 
(3) DNA barcode analysis of Carangidae shows that there are still certain “homologous” and “heterologous” phe-
nomena in BOLD. It is suggested that the information accuracy should be strictly evaluated when using the data-
base information. (4) The phylogenetic analysis results of 95 species of Carangidae support the classification of 
Parona signata as Trachinotinae and provide new insights into the taxonomic status of this species. This study has 
enriched the DNA barcode database of Carangidae and provided molecular biological evidence for the species 
identification and systematic classification of Carangidae. 

Key words: Carangidae; DNA barcode; classification and identification; phylogenetic relationship 
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瓯江口海域鱼类群落结构及优势种 RDA 分析 

陈伟峰1, 2, 叶深1, 2, 秦松1, 2, 范青松1, 2, 陈少波1, 2, 3, 倪勇4, 彭欣1, 2 

1. 浙江省海洋水产养殖研究所, 浙江 温州 325005; 

2. 浙江省近岸水域生物资源开发与保护重点实验室, 浙江 温州 325005; 

3. 上海海洋大学海洋科学学院, 上海 201306; 

4. 中国水产科学研究院东海水产研究所, 上海 200090 

摘要: 根据 2018─2019 年的底拖网季度调查数据, 运用资源密度、相对重要性指数、多样性指数等生态指标, 对

调查海域鱼类群落结构动态变化及其与环境因子的关系进行分析。结果表明, 调查海域共捕获鱼类 84 种, 隶属于

2 纲、14 目、39 科、69 属。优势种为龙头鱼(Harpadon nehereus)、日本带鱼(Trichiurus japonicus)、银姑鱼(Pennahia 

argentata)、黄鲫(Setipinna tenuifilis)、七星底灯鱼(Benthosema pterotum)、康氏侧带小公鱼(Stolephorus commersonnii)

和六丝钝尾虾虎鱼(Amblychaeturichthys hexanema)等 7 种, 与往年相比发生较大变化。生物量指数平均值最高出现

在夏季, 为 3.25×103 kg/km2; 丰度指数平均值最高出现在秋季, 为 6.64×105 ind/km2。各季节多样性指数 H′、均匀

度指数 J′最高值出现在冬季, 分别为 1.92 和 0.71。日本带鱼和七星底灯鱼的分布与水深和盐度呈较强的正相关, 银

姑鱼的分布与水温成较强正相关, 与 pH 呈负相关, 康氏侧带小公鱼、黄鲫和龙头鱼对环境因子的偏好性较低, 分

布较均匀。本研究通过探索瓯江口鱼类群落结构的时空变化, 旨在为保护河口海域渔业资源, 改善渔业环境质量与

功能提供科学依据。 

关键词: 鱼类群落结构; 优势种; 多样性指数; 瓯江口 

中图分类号: S931      文献标志码: A           文章编号: 1005–8737–(2021)12–1536–12 

河口水域具有独特的自然资源特征和生态系

统过程, 在维持生物多样性上具有独特的作用[1], 

是海洋生物多样性保护研究的主要场所[2]。河口

区域内, 海洋与陆地相互作用的影响受到国内外

生态学界高度重视[3], 是生态系统健康状况研究

的重要内容[4]。河口作为生产力最高的生态系统, 

不仅是多种经济鱼类的育幼场[5], 也是洄游性鱼

类的洄游通道[6]。然而, 河口生态系统是极为敏感

和脆弱的, 鱼类群落结构的改变将会直接影响着

生态系统的健康[7]。 

瓯江口地处浙南沿海, 是台湾暖流和浙闽沿

岸流等多种海流、水团的交汇区, 水质肥沃、饵

料生物丰富, 生产力及生物多样性水平较高, 是

温州渔场的重要组成部分[8]。近年来单拖网渔获

物的计算结果也表现出鱼类资源量的下降趋势 , 

长期高强度拖网捕捞是造成东海近海渔业资源种

群结构变化的重要原因[9], 以往常见的大型经济

种类带鱼(Trichiurus spp.)、大黄鱼(Pseudosci aena 

crocea)等衰退明显, 取而代之的是低龄化、低值

化、小型化的鱼类, 鱼类群落结构中的营养层次

下降的趋势日益明显[10-11] 。但随着社会经济的高

速发展, 瓯江口岸线被开发的力度越来越大, 码

头林立, 浮筏养殖、港口运输、沿海工业和滩涂

围垦开发等人类活动影响, 致使生态系统处于亚

健康或不健康状态[12], 海洋生物多样性退化严重, 

生态功能正逐步丧失, 鱼类生境已严重片段化[13]。 
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近年来有关瓯江口鱼类研究主要集中在鱼类

群落组成和生物多样性角度[14-15], 且研究时间主

要集中在春、夏、秋三季[10,13], 研究仍存在一定

的空缺。本研究根据 2018─2019 年在瓯江口开展

的 4 个航次的渔业资源调查项目数据, 利用相对

重要性指数、Shannon-Wiener 多样性指数和 Pielou

均匀度指数等对该海域的鱼类群落结构进行了研

究分析, 并利用环境数据对本区域鱼类分布进行

了冗余分析, 研究了鱼类与环境因子的相关性。

这将为该海域鱼类资源的养护修复、可持续利用

和有效管理提供科学依据, 为维系生物群落多样

性和实现海域的生态平衡提供理论支持。 

1  材料与方法 

1.1  调查站位和调查方法 

数据来自 2018 年 5 月(春季)、8 月(夏季)、11

月(秋季)和 2019 年 2 月(冬季)进行的“瓯江口海域

渔业资源本底调查”项目。共调查站位 11 个

(121°00′~121°54′E; 27°45′~28°06′N), 站位布设如

图 1 所示。调查船为“浙洞渔 10109”号底拖网渔

船 , 船长 47 m, 总吨位 300 t, 主机功率为

396 kW。调查网具网口规格为 80 目×2000 mm, 囊

网网目尺寸 20 mm。各站位以 2~3 kn 的速度拖曳

1 h 左右。调查所获的样品随机取样 40 kg, 对其

鱼类样品鉴定至最小分类单元, 并记录每种的生

物量和尾数。 

温度、盐度和水深采样(Cstaway-CTD)测定, 

pH 采样水质分析仪 WTW (Multi-3630)现场测得。 

 

 
 

图 1  瓯江口海域渔业资源调查站位 

Fig. 1  Sampling stations in Oujiang River estuary 

1.2  实验方法 

底拖网各站位调查数据用扫海面积法[16]进行

标准化处理, 计算公式为:   

ρij=Cij/D(1−E)vijtij 
式中 , ρij 为 i 月 j 站位的资源密度 (kg/km2 或

103 ind/km2); Cij 为 i 月 j 站位的渔获量(kg)或尾数

(ind); D 为网口水平扩张宽度(km) vij 为 i 月 j 站位

的平均拖速(km/h); tij 为 i 月 j 站位的作业时间(h); 

E 为逃逸率(取 0.5)[17]。 

鱼类优势种主要根据相对重要性指数(index 

of relative importance, IRI)[18]来确定 , 其计算公

式为:   

IRI=(Wi + Pi) F 
式中, Wi 为某种渔获物的重量占总渔获重量的百

分数(%); Pi 为某种渔获物的尾数占总渔获尾数的

百分数(%); F 为某种渔获物在各航次拖网总次数

中出现的频率, 即出现次数与总拖网次数之百分

比(%)。本研究将相对重要性指数(IRI)大于 1000

的定为优势种, 100~1000 (含)的定为常见种[17]。 

Shannon-Wiener 多样性指数 (H′)[19]、Pielou 

均匀度指数(J′)[20]的计算式分别为: 

2

1

( ( )g) lo
S

i i

i

H P P


   

J′ = H′/log2S 
式中, S为鱼类总种数; Pi为第 i种鱼类个体数或生

物量占鱼类总个体数或总生物量的比例。 

运用 Canoco4.5 软件对鱼类与环境因子之间

的关系进行分析, 以解释各环境因子对鱼类分布

的影响。对物种进行趋势对应分析(DCA), 根据每

个轴的梯度长度(LGA)选择适宜的排序方法。当

LGA<3, 采用冗余分析; LGA>4, 采用典范对应

分析; 3≤LGA≤4, 两种分析方法均可采用[21]。 

对鱼类种类的鉴定主要参照《东海鱼类志》[22]、

《长江口鱼类》[23]和《福建鱼类志》[24]等, 分类

系统参照 Nelson[25]分类系统, 种名参照《拉汉世

界鱼类系统名典》[26]。 

2  结果与分析 

2.1  种类组成季节变化 

在调查海域共捕获鱼类 84 种, 隶属于 2 纲、

14 目、39 科、69 属(表 1)。其中鲈形目(Perciformes)  
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表 1  瓯江口海域鱼类组成及优势度季节变化 

Tab. 1  Seasonal variation of fish composition and dominance in Oujiang River estuary 

序号 
code 

分类地位 

taxonomy 

种 

species 

春季 

spring

夏季 

summer 

秋季 

autumn

冬季 

winter

 软骨鱼纲 Chondrichthyes   IRI       

  真鲨目 Carcharhiniformes           

   真鲨科 Carcharhinidae           

1    斜齿鲨属 Scoliodon 宽尾斜齿鲨 Scoliodon laticaudus 25.30 11.35 5.52 – 

   魟科 Dasyatidae           

2    半魟属 Hemitrygon 赤半魟 Hemitrygon akajei – – 1.70 – 

 辐鳍鱼纲 Actinopterygii           

  鳗鲡目 Anguilliformes           

   合鳃鳗科 Synaphobranchidae           

3    前肛鳗属 Dysomma 前肛鳗 Dysomma anguillare – – 0.73 1.12

   海鳗科 Muraenesocidae           

4    海鳗属 Muraenesox 海鳗 Muraenesox cinereus 4.95 80.48 1.74 – 

  鲱形目 Clupeiformes           

   锯腹鳓科 Pristigasteridae           

5    鳓属 Ilisha 鳓 Ilisha elongata 105.83 17.45 253.51 13.17

   鳀科 Order Engraulidae           

6    鲚属 Coilia 凤鲚 Coilia mystus 10.42 – 2.03 26.41

7   刀鲚 Coilia nasus 28.05 23.58 11.65 245.24

8    半棱鳀属 Encrasicholina 尖吻半棱鳀 Encrasicholina heteroloba – 5.41 – – 

9    鳀属 Engraulis 日本鳀 Engraulis japonicus 442.34 – – – 

10    黄鲫属 Setipinna 黄鲫 Setipinna tenuifilis 2131.72 1364.56 523.19 279.26

11    侧带小公鱼属 Stolephorus 康氏侧带小公鱼 Stolephorus commersonnii – – 3593.03 0.41

12    棱鳀属 Thryssa 杜氏棱鳀 Thryssa dussumieri 64.27 5.89 0.55 – 

13   芝芜棱鳀 Thryssa chefuensis – 5.00 101.00 54.51

14   中颌棱鳀 Thryssa mystax  – 1.38 17.71 – 

15   黄吻棱鳀 Thryssa vitrirostris – – – 21.49

   鲱科 Clupeidae           

16    斑鰶属 Konosirus 斑鰶 Konosirus punctatus – – 1.48 18.72

17    小沙丁鱼属 Sardinella 黄泽小沙丁鱼 Sardinella lemuru         

  鲇形目 Siluriformes           

   鳗鲇科 Plotosidae           

18    鳗鲇属 Plotosus 线纹鳗鲶 Plotosus lineatus – – 0.28 – 

   海鲇科 Ariidae           

19    海鲇属 Arius 丝鳍海鲇 Arius arius – – 0.30 – 

  仙女鱼目 Aulopiformes           

   狗母鱼科 Synodontidae           

20    龙头鱼属 Harpadon 龙头鱼 Harpadon nehereus 1353.60 5336.22 12369.33 1119.95

21    蛇鲻属 Saurida 多齿蛇鲻 Saurida tumbil 173.82 24.52 – – 

  灯笼鱼目 Myctophiformes           

   灯笼鱼科 Myctophidae           

22    底灯鱼属 Benthosema 七星底灯鱼 Benthosema pterotum 852.73 432.38 12847.49 374.28

  鳕形目 Gadiformes           

   犀鳕科 Bregmacerotidae           

(待续 to be continued) 
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(续表 1 Tab. 1 continued) 

序号 
code 

分类地位 

taxonomy 

种 

species 
春季 

spring
夏季 

summer 

秋季 

autumn

冬季 

winter

23    犀鳕属 Bregmaceros 拟尖鳍犀鳕 Bregmaceros pseudolanceolatus 4.37 0.35 13.06 79.87

  鮟鱇目 Lophiiformes           

   鮟鱇科 Lophiidae           

24    鮟鱇属 Lophius 黄鮟鱇 Lophius litulon – – – 108.22

  鲻形目 Mugiliformes           

   鲻科 Mugilidae           

25    粗唇鲻属 Planiliza 前鳞粗唇鲻 Planiliza affinis – 0.20 – – 

  海龙目 Syngnathiformes           

   海龙科 Syngnathidae           

26    海马属 Hippocampus 克氏海马 Hippocampus kelloggi 0.16 – – – 

27    海龙属 Syngnathus 舒氏海龙 Syngnathus schlegeli – – – 5.67

   烟管鱼科 Fistulariidae           

28    烟管鱼属 Fistularia 鳞烟管鱼 Fistularia petimba 0.15 – – – 

  鲉形目 Scorpaeniformes           

   鲉科 Scorpaenidae           

29    菖鲉属 Sebastiscus 褐菖鲉 Sebastiscus marmoratus 0.37 – – – 

   绒皮鲉科 Aploactidae           

30    虻鲉属 Erisphex 虻鲉 Erisphex pottii 0.19 – – 15.75

   鲂鮄科 Triglidae           

31    绿鳍鱼属 Chelidonichthys 棘绿鳍鱼 Chelidonichthys spinosus 0.21 – – 0.13

32    红娘鱼属 Lepidotrigla 翼红娘鱼 Lepidotrigla alata – 0.26 – 2.74

  鲈形目 Perciformes           

   发光鲷科 Acropomatidae           

33    发光鲷属 Acropoma 日本发光鲷 Acropoma japonicum – 14.87 7.04 0.57

34    尖牙鲈属 Synagrops 菲律宾尖牙鲈 Synagrops philippinensis – – – 1.49

   花鲈科 Lateolabracidae           

35    花鲈属 Lateolabrax 中国花鲈 Lateolabrax maculatus – – – 218.45

   大眼鲷科 Priacanthidae           

36    大眼鲷属 Priacanthus 短尾大眼鲷 Priacanthus macracanthus – 5.48 – – 

   天竺鲷科 Apogonidae           

37    鹦天竺鲷属 Ostorhinchus 宽条鹦天竺鲷 Ostorhinchus fasciatus – – 0.14 – 

38   半线鹦天竺鲷 Ostorhinchus semilineatus – 0.16 – – 

39    银口天竺鲷属 Jaydia 截尾银口天竺鲷 Jaydia truncata – – 0.14 – 

40   细条银口天竺鲷 Jaydia lineata 0.72 8.05 438.61 – 

   鲹科 Carangidae           

41    圆鲹属 Decapterus 长体圆鲹 Decapterus macrosoma 0.49 – – – 

42   红背圆鲹 Decapterus maruadsi 309.76 240.26 14.35 – 

43    乌鲹属 Parastromateus 乌鲹 Parastromateus niger – 0.44 – – 

44    䇲竹 鱼属 Trachurus 䇲日本竹 鱼 Trachurus japonicus 2.28 284.93 0.55 – 

   髭鲷科 Hapalogenyidae           

45    髭鲷属 Hapalogenys 华髭鲷 Hapalogenys analis – – 0.13 – 

   鲷科 Sparidae           

46    棘鲷属 Acanthopagrus 黑棘鲷 Acanthopagrus schlegelii 24.22 – 4.44 – 

(待续 to be continued) 
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(续表 1 Tab. 1 continued) 

序号 
code 

分类地位 

taxonomy 

种 

species 
春季 

spring
夏季 

summer 

秋季 

autumn

冬季 

winter

47    犁齿鲷属 Evynnis 二长棘犁齿鲷 Evynnis cardinalis 13.65 10.50 – – 

   马鲅科 Polynemidae           

48    多指马鲅属 Polydactylus 六指多指马鲅 Polydactylus sextarius – 136.48 9.29 – 

   石首鱼科 Sciaenidae           

49    黑姑鱼属 Atrobucca 黑姑鱼 Atrobucca nibe 27.54 604.13 0.32 – 

50    䱛黄鳍牙 属 Chrysochir 䱛尖头黄鳍牙 Chrysochir aureus – 3.95 81.08 0.19

51    梅童鱼属 Collichthys 棘头梅童鱼 Collichthys lucidus 43.70 – 387.94 385.06

52    叫姑鱼属 Johnius 鳞鳍叫姑鱼 Johnius distinctus 5.68 – – – 

53   屈氏叫姑鱼 Johnius trewavasae – 0.46 12.72 27.38

54    黄鱼属 Larimichthys 大黄鱼 Larimichthys crocea 0.41 5.40 253.60 – 

55   小黄鱼 Larimichthys polyactis 37.70 495.32 46.27 1.23

56    鮸属 Miichthys 鮸 Miichthys miiuy – – 152.73 – 

57    黄姑鱼属 Nibea 黄姑鱼 Nibea albiflora 2.28 – 11.57 – 

58    银姑鱼属 Pennahia 截尾银姑鱼 Pennahia anea – – 0.50 – 

59   银姑鱼 Pennahia argentata – 1519.04 21.95 – 

60   大头银姑鱼 Pennahia macrocephalus 67.09 894.07 278.03 34.92

   鯻科 Terapontidae           

61    鯻属 Terapon 鯻 Terapon theraps – – 1.04 – 

   鳄齿鱼科 Champsodontidae           

62    鳄齿鱼属 Champsodon 短鳄齿鱼 Champsodon snyderi – 0.20 1.30 30.29

   䲗科 Callionymidae           

63    䲗斜棘 属 Repomucenus 䲗香斜棘  Repomucenus olidus – – – 0.27

   虾虎科 Gobiidae           

64    钝尾虾虎鱼属 Amblychaeturichthys 
六丝钝尾虾虎鱼 
Amblychaeturichthys hexanema 

0.18 1788.16 12.52 77.50

65    矛尾虾虎鱼属 Chaeturichthys 矛尾虾虎鱼 Chaeturichthys stigmatias 0.18 – 2.48 0.50

66    狼牙虾虎鱼属 Odontamblyopus 拉氏狼牙虾虎鱼 Odontamblyopus lacepedii 13.21 188.88 44.55 94.25

67    缟虾虎鱼属 Tridentiger 髭缟虾虎鱼 Tridentiger barbatus – – – 0.37

68    孔虾虎鱼属 Trypauchen 孔虾虎鱼 Trypauchen vagina 3.56 – 1.82 0.00

   魣科 Sphyraenidae           

69    魣属 Sphyraena 油魣 Sphyraena pinguis – 1.22 – – 

   带鱼科 Trichiuridae           

70    小带鱼属 Eupleurogrammus 小带鱼 Eupleurogrammus muticus – – 10.02 39.97

71    沙带鱼属 Lepturacanthus 沙带鱼 Lepturacanthus savala 9.71 – 17.77 0.23

72    带鱼属 Trichiurus 日本带鱼 Trichiurus japonicus 5121.56 4014.08 269.25 10.42

   鲭科 Scombridae           

73    鲭属 Scomber 日本鲭 Scomber japonicus 104.04 102.14 – – 

74    马鲛属 Scomberomorus 蓝点马鲛 Scomberomorus niphonius – – 36.08 – 

   长鲳科 Centrolophidae           

75    刺鲳属 Psenopsis 刺鲳 Psenopsis anomala 62.19 252.52 76.96 – 

   鲳科 Stromateidae           

76    鲳属 Pampus 中国鲳 Pampus chinensis 0.75 – – – 

(待续 to be continued) 
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(续表 1 Tab. 1 continued) 

序号 
code 

分类地位 

taxonomy 

种 

species 

春季 

spring

夏季 

summer 

秋季 

autumn

冬季 

winter

77   镰鲳 Pampus echinogaster 890.57 820.82 989.54 348.71

  鲽形目 Pleuronectiformes           

   舌鳎科 Cynoglossidae           

78    舌鳎属 Cynoglossus 短舌鳎 Cynoglossus abbreviatus – 0.48 0.37 1.08

79   长吻舌鳎 Cynoglossus lighti 0.91 – 0.54 – 

  鲀形目 Tetraodontiformes           

   单角鲀科 Monacanthidae           

80    细鳞鲀属 Stephanolepis 丝背细鳞鲀 Stephanolepis cirrhifer – 0.61 – – 

   鲀科 Tetraodontidae           

81    兔头鲀属 Lagocephalus 黑鳃兔头鲀 Lagocephalus inermis 2.35 2.67 1.10 – 

82   月尾兔头鲀 Lagocephalus lunaris 0.74 2.19 20.10 – 

83    多纪鲀属 Takifugu 横纹多纪鲀 Takifugu oblongus – – 1.65 – 

84   黄鳍多纪鲀 Takifugu xanthopterus – 40.75 7.39 412.49

注: “–”表示该物种在对应季节中没有出现. 

Note: “–” means that the species does not appear in the corresponding season. 
 

种类数最为多, 为 18 科 45 种, 占总种类数的

53.57%; 鲱形目(Clupeiformes)次之, 为 3科 13种, 

占总种类数的 15.48%; 鲀形目(Tetraodontiformes)

第三, 为 2 科 5 种, 占总种类数的 5.95%。 

春季共捕获鱼类 43 种, 黄鲫(Setipinna tenui-

filis)、龙头鱼 (Harpadon nehereus)和日本带鱼

(Trichiurus japonicus)为春季优势种; 夏季共捕获

鱼类 43 种, 黄鲫、龙头鱼、日本带鱼、银姑鱼

(Pennahia argentata) 和 六 丝 钝 尾 虾 虎 鱼

(Amblychaeturichthys hexanema)为夏季优势种 ; 

秋 季 共 捕 获 鱼 类 55 种 , 康 氏 侧 带 小 公 鱼

(Stolephorus commersonnii)、龙头鱼和七星底灯鱼

(Benthosema pterotum)为秋季优势种 ; 冬季共捕

获鱼类 37 种, 龙头鱼为冬季优势种。4 个季节均

有捕获的种类为鳓(Ilisha elongate)、刀鲚(Coilia 

nasus)、黄鲫、龙头鱼、七星底灯鱼、小黄鱼

(Larimichthys polyactis)、大头银姑鱼 (Pennahia 

microcephalus)、六丝钝尾虾虎鱼、拉氏狼牙虾虎

鱼(Odontamblyopus lacepedii)、日本带鱼和镰鲳

(Pampus echinogaster)等 11 种。 

2.2  鱼类资源时空变动 

调查海域各季节平均资源量指数如图 2 所示。

平均生物量最大出现在夏季, 为 3.25×103 kg/km2, 

最小值出现在冬季, 为 0.39×103 kg/km2, 春秋两

季数值较为接近 , 分别为 2.14×103 kg/km2 和

2.25×103 kg/km2; 丰度指数平均值最高出现在秋

季 , 为 6.64×105 ind/km2, 其次为夏季 (3.39×105 

ind/km2)和春季(2.24×105 ind/km2), 冬季平均值最

低, 为 0.42×105 ind/km2。 

 

 
 

图 2  瓯江口海域生物量/丰度季节变化 

Fig. 2  Seasonal variation of biomass and abundance  
in Oujiang River estuary 

 
生物量和丰度的时空分布如图 3 所示。春季

生物量和丰度最高的站位是 DT07 站位, 分别为

8198.57 kg/km2 和 1131×103 ind/km2, 生物量最低

值出现在 DT11 站位(670.78 kg/km2), 丰度最低出

现在 DT03 站位(11.80×103 ind/km2); 夏季生物量 
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图 3  瓯江口海域生物量/丰度时空分布 

Fig. 3  Spatial and temporal distribution of biomass and abundance in Oujiang River estuary 
 

和 丰 度 最 高 值 出 现 在 DT07 站 位 , 分 别 为

7153.89 kg/km2 和 1037.32×103 ind/km2, 两者最低

值出现在 DT03, 分别为 798.76×103 ind/km2 和

61.10×103 ind/km2; 秋季生物量最高值出现在

DT08 (3373.30 kg/km2), 丰度最高值出现在 DT12 

(1987.63×103 ind/km2), 两者最低值出现在 DT01, 
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分别为 813.71 kg/km2 和 56.05×103 ind/km2; 冬季

生物量最高值出现在 DT07 (836.96 kg/km2), 最低

值出现在 DT05 (163.00 kg/km2), 丰度最高值出现

在 DT09 (139.68×103 ind/km2), 最低值出现在

DT06 (0.65×103 ind/km2)。 
2.3  多样性指数季节变化 

各季节多样性指数 H′、均匀度指数 J 及水温

平均值如图 4 所示。多样性指数 H′平均值最高值

出现在冬季, 为 1.92, 其次依次为夏季(1.88)、秋

季(1.57)和春季(1.56); 均匀度指数 J 平均值最高

值出现在冬季, 为 0.71, 其次为夏季(0.60)和春季

(0.56), 秋季平均值最低, 为 0.51。夏季水温最高, 

为 30.43 ℃ , 其 次 为 春 季 (23.86 ℃ ) 和 秋 季

(18.81  ℃), 冬季水温最低, 为 12.34 ℃。 
 

 
 

图 4  瓯江口海域多样性指数/水温季节变化 

Fig. 4  Seasonal variation of diversity index and water  
temperature in Oujiang River estuary 

  
2.4  优势种 RDA 分析 

根据 DCA 分析结果, LGA=2.1<3, 本研究采

用线性模型的 RDA 分析, 其结果显示, 调查海域

水温、盐度、水深和 pH 等 4 项指标可解释该海

域鱼类 39.71%的变异情况(表 2), 轴 1 和轴 2 的特

征值分别为 0.2724 和 0.0900, 分别解释了数据方

差变化的 27.24%和 9.00%; 经蒙特卡洛检验, 第

一排序轴(F=6.4, P=0.002)和所有排序轴(F=14.6, 

P=0.002)均显示差异显著 (P<0.05), 即表示环境

数据与鱼类种类的分布存在线性关系。其中每个

环境因子单独解释量最大是水深, 解释了变异的

23.0% (P=0.002), 盐度次之, 为 17.1% (P=0.002), 

温度也解释了 11.5%的变异(P=0.002)。在 RDA 分

析排序图中 (图 5), 对轴 1 影响较大的是水深

(r2=0.7459), 对 轴 2 影 响 较 大 的 是 温 度 (r2= 

–0.6252)。带鱼、黄鲫和七星底灯鱼的分布与水深

和盐度呈较强的正相关, 银姑鱼的分布与水温成

较强正相关, 康氏侧带小公鱼、黄鲫和龙头鱼对

以上 4 种环境因子的选择性较低。 
 

表 2  鱼类丰度与环境因子的关系 

Tab. 2  Relationship between fish abundance  
and environment factors 

相关系数 index of correlation 
环境因子 

environmental factor 排序轴 1 Axis1 
27.24% 

排序轴 2 Axis2 
9.00% 

温度 temperature 0.3539 –0.6252 

盐度 salinity 0.6517 –0.0817 

pH –0.0676 0.0004 

水深 depth 0.7459 0.3196 

 

 
 

图 5  瓯江口海域优势种 RDA 分析 

Fig. 5  RDA analysis of dominant species  
in Oujiang River estuary 

3  讨论 

3.1  鱼类种类组成 

鱼类是海洋渔业资源中最重要的组成部分 , 

也是海洋生物中密不可分的一部分, 是表现海洋

生命力的象征[27]。瓯江口海域作为温州渔场的重

要组成部分 , 历来被众多学者所关注, 徐兆礼 [8]

和沈盎绿等[14]在 2007 年夏、秋两季对瓯江口海域

研究中分别发现鱼类 64 种和 72 种; 闫丽娜等[15]、
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夏陆军等[10]在 2012 年报道了乐清湾口春、秋两

季鱼类种类数均为 49 种; 颜文超等[28]在 2013 年

研究发现, 瓯江口春秋两季共有鱼类 66 种; 刘志

坚等[13]在 2015 年春、夏季对瓯江口海域的调查

中共发现鱼类 40 种。本次调查共发现鱼类 84 种, 

种类数多于以往研究结果, 主要是因为本次调查

的时间、空间尺度均大于历史研究。本次调查未

发现淡水鱼类 , 主要是因为调查站位整体靠外 , 

离江口最近的站位为大门岛与洞头岛间的 DT02

站位, 平均盐度为 22.43。 

本研究发现, 秋季为瓯江口海域鱼类种类数

的高值期, 共发现鱼类 55 种, 其中七星底灯鱼

(IRI=12847.49)、龙头鱼(IRI=12369.33)、康氏侧

带小公鱼(IRI=3593.03)和镰鲳(IRI=1589.54)为优

势种, 优势种的组成相对于 2007 年同期[8,28]发生

了较大改变。鱼类种类数的低值期出现在冬季 , 

为 37 种, 优势种为龙头鱼(IRI=1119.95)。受浙闽

沿岸流的影响, 水温盐度相对较低, 包括红背圆

鲹(Decapterus macarellus)、细条天竺鲷(Apogon 

lineatus)和日本竹䇲鱼等暖水种 [29], 由近海向外

侧海域进行越冬洄游, 导致了鱼类种类数降低。

陈佳杰等[30]根据 1971─1982 年的统计资料研究

发现, 春季银姑鱼分布于禁渔线外侧海域。本次

调查春季未发现银姑鱼 , 而夏季银姑鱼 (IRI= 

1519.04)却为优势种。笔者推测, 瓯江口外侧禁渔

线以东海域为银姑鱼的产卵场, 瓯江口海域为银

姑鱼的索饵场。根据徐兆礼等[31]的研究发现, 瓯

江口外侧禁渔线附近海域为日本带鱼的产卵场 , 

同时也是索饵的洄游通道。本次调查中, 日本带

鱼为调查海域春季和夏季的优势种, IRI 指数分别

为 5121.56 和 4014.08。研究海域内同时分布大量

的黄鲫和七星底灯鱼(Benthosema pterotum)等小

型鱼类, 均为日本带鱼的优势摄食饵料[32], 说明

瓯江口海域为带鱼良好的索饵场。 

3.2  鱼类群落结构特征 

鱼类作为生态系统中的重要类群, 群落结构

对于维持生态系统结构与功能的稳定至关重要。

按季节看, 平均生物量及丰度由高到低依次分别

为夏季、秋季、春季、冬季和秋季、夏季、春季、

冬季。生物量与丰度的季节变化趋势同梁海 [27]

研究结果相一致。从鱼类资源密度分析, 春季生

物量及丰度的最高值出现在研究海域北侧禁渔线

附近的 DT07 站位, 主要渔获物为日本带鱼、龙头

鱼和七星底灯鱼。春季台湾暖流逐渐增强, 水温

升高, DT07 站位的水温为 25.1 ℃, 为所有站位

最高值 , 七星底灯鱼等优质饵料鱼多聚集于此 , 

龙头鱼和日本带鱼等肉食性鱼类 [33]为补充生长

所需的能量和蛋白质 , 向该区域进行索饵洄游 , 

因此 DT07 站位资源密度相对较高。夏季资源密

度较高的站位集中在洞头列岛附近海域, 靠近禁

渔线附近的 DT07、DT09 和 DT11 站位生物量和

丰度均较低。究其原因, 夏季为瓯江的丰水期[34], 

大量的陆地淡水输入给洞头列岛附近海域带来充

足的养分, 饵料生物生长迅速, 满足了大部分鱼

类的索饵需求。秋季淡水输入减少, 台湾暖流逐

渐减弱[35], 水温降低, 近海的部分鱼类向东南侧

深水区进行越冬洄游。调查发现, 秋季鱼类丰度

值最高的分别为 DT10、DT11 和 DT12 站位, 主

要渔获物为龙头鱼、镰鲳和康氏侧带小公鱼。冬

季受浙闽沿岸流的影响, 水温持续降低, 各调查

站位平均水温为 12.34 ℃, 生物量和丰度指数均

为全年最低。 

多样性指数 H′平均值最高值出现在冬季, 为

1.92; Pielou[20]的研究结果表明种类的数量和分布

的均匀度对群落的多样性指数有重要影响, 均匀

度指数越高则生物多样性指数越高。本研究在冬

季共发现鱼类 37 种, 各站位平均生物量和丰度指

数较低, 方差值较小, 因此, 多样性指数 H′相对

较高。多样性指数 H′平均值最低值出现在春季, 

为 1.56, 低于 2013 年春季[28]的平均值。春季大部

分鱼类有洄游至近岸或是朔河性产卵的生殖特性, 

近海岛礁可以给鱼类产卵提供天然的避敌场所 , 

而本研究调查站位多为开阔水域, 渔获物种类相

对较低, 可能是春季多样性指数较低的原因。此

外, 鱼类群体繁殖后产生单一种类分布的斑块化

和高度集中, 这也会导致站位分布不均匀从而导

致 H′变小, 本次调查 DT06 和 DT08 站位捕获大量

日本带鱼幼鱼, 平均肛长为 13.35 cm, 推测该区

域为日本带鱼幼体索饵场。有研究显示, H′可用于

水体受人为影响程度的评价[36-37], 本研究显示调
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查海域 H′平均值为 1.73, 认为其受到人为活动中

度扰动。 

3.3  鱼类分布与环境因子的相关性 

研究表明, 鱼类的群落结构及分布与水深、

温度和盐度等环境因子密切相关[38-40]。本研究发

现水温、盐度、水深及 pH 等环境因子与鱼类优

势种的分布存在线性关系。RDA 分析结果显示, 

七星底灯鱼位于排序轴的右侧 , 与水深呈正相

关。本次调查水深较深的站位集中在禁渔线附近, 

DT07、DT09 和 DT11 站位的平均水深为 43.5 m, 4

个航次共捕获七星底灯鱼 18380 尾, 占总渔获数

量的 58.04%, 数量呈现沿岸少, 外侧较多的趋势, 

与李建生等[41]调查结果相一致。水温对鱼类的分

布具有显著影响[42], 六丝钝尾虾虎鱼位于排序轴

的下方, 其分布受水温影响较大。调查海域夏季

水温最高, 各站位平均水温为 30.43 ℃, 六丝钝

尾虾虎鱼 (IRI=1788.16)在各站位分布较为均匀 , 

而到了冬季多分布于南侧站位。究其原因, 六丝

钝尾虾虎鱼属于暖温性鱼类, 其分布与水温程正

相关。龙头鱼和康氏侧带小公鱼对环境偏好相对

较低, 在研究海域内分布较为均匀。 

本研究结果表明, RDA 排序中的环境因子水

温、盐度、水深和 pH 共反映了该区域鱼类群落

组成 39.71%的总变异, 剩余的 60.29%可能由未

调查到的其他生物和非生物因素所引起的, 需做

进一步调查和研究。 
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Assessment of fish community structure and redundancy analysis of 
dominant species in the Oujiang River estuary 

CHEN Weifeng1, 2, YE Shen1, 2, QIN Song1, 2, FAN Qingsong1, 2, CHEN Shaobo1, 2, 3, NI Yong4, PENG Xin1, 2 

1. Zhejiang Mariculture Research Institute, Wenzhou 325005, China; 
2. Zhejiang Key Laboratory of Exploitation and Preservation of Coastal Bioresource, Wenzhou 325005, China 
3. College of Marine Sciences, Shanghai Ocean University, Shanghai 201306, China; 
4. East China Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Shanghai 200090, China 

Abstract: Based on quarterly bottom trawl survey data from 2018 to 2019, we analyzed the dynamic changes in 
fish community structure and their relationship with environmental factors in the survey area using ecological in-
dicators, such as resource density, relative importance index, and diversity index. Results showed that there are 84 
fish species in the survey area, belonging to two classes, 14 orders, 39 families, and 69 genera. There were seven 
dominant species, including Harpadon nehereus, Trichiurus japonicas, Pennahia argentata, Setipinna tenuifilis, 
Benthosema pterotum, Stolephorus commersonnii, and Amblychaeturichthys hexanema, whose composition has 
changed dramatically. The highest biomass index value was in summer, at 3.25×103 kg/km2. The highest abun-
dance index value was in autumn, which was 6.64×105 ind/km2. The highest diversity index values of H′ and J′ 
were in winter, at 1.92 and 0.71. The distribution of T. japonicus and B. pterotum is positively correlated with 
depth and salinity. The distribution of P. argentata is strongly positively correlated with temperature and nega-
tively correlated with pH. S. commersonnii, S. tenuifilis, and H. nehereus have a low preference for environmental 
factors. By exploring the spatial and temporal changes of fish community structure in the Oujiang River Estuary, 
the results of this study provide scientific evidence for protecting fishery resources and improving the quality and 
function of fishery environments in the estuary area. 

Key words: fish community structure; dominant species; diversity index; Oujiang River estuary 
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基于线粒体COI基因的河南境内四水系日本沼虾种群遗传多样性 

冯梦霞, 汤永涛, 刘如垚, 闫雪朦, 胡博, 聂国兴, 周传江 

河南师范大学水产学院, 河南省水产动物养殖工程技术研究中心, 水产动物疾病控制河南省工程实验室,  

河南 新乡 453007 

摘要: 日本沼虾(Macrobrachium nipponense)是一种经济价值较高的淡水虾类, 广泛分布于我国各淡水水体, 其在

河南境内各水系均有分布。随着水产养殖业的发展、水域生态环境的变化及人为因素的影响, 日本沼虾的种质资

源也逐渐受到影响。为评估河南境内水系日本沼虾的种质资源现状及其遗传多样性, 本研究利用线粒体 COI 基因

对河南境内 18 个地理群体 135 尾日本沼虾开展种群遗传学研究, 样品覆盖河南境内的长江、黄河、淮河和海河 4

个水系。结果显示, 河南境内日本沼虾 18 个地理群体共包含 27 个单倍型, 群体平均单倍型多样性(Hd)为 0.78574, 

平均核苷酸多样性(π)为 0.01059, 其中淮河水系日本沼虾群体平均遗传多样性最低, 长江水系日本沼虾群体平均遗

传多样性最高, 且各水系群体均显示出高 Hd 低 π 的特点。AMOVA 分析显示, 日本沼虾遗传变异主要来源于日本

沼虾群体内(66.03%), 群体间遗传变异为 40.22%。系统发育树和单倍型网络均未显示出明显的水系分化。中性检

验、错配分布及贝叶斯天际线分析表明, 日本沼虾群体近期没有发生种群扩张, 群体相对稳定。本研究可为河南境

内日本沼虾种质资源的保护和合理开发利用提供参考。 

关键词: 日本沼虾; COI; 遗传多样性; 种质资源; 长江; 黄河; 淮河; 海河; 河南境内 
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日本沼虾(Macrobrachium nipponense)俗称青

虾、河虾、大眼贼, 隶属于节肢动物门(Arthropoda)、

甲壳纲(Crustacea)、十足目(Decapoda)、长臂虾科

(Palaemonidae)、沼虾属(Macrobrachium)[1], 广泛

分布于我国各淡水水体, 是一种经济价值较高的

经济虾类[2]。随着水产养殖业的快速发展, 日本沼

虾养殖群体逐渐面临种质资源退化、生长速率缓

慢、抗病力下降、规格变小及性早熟等一系列问

题; 此外, 由于过度开发利用及天然生境的变化

等诸多因素的复合影响, 野生日本沼虾种质资源

也逐渐衰竭、多样性降低[3-4]。河南省地处中国南

北交界处, 境内分布有长江、黄河、淮河和海河

等四大水系, 水系丰富, 地形复杂, 日本沼虾资源

较为丰富; 此外, 继黄河鲤(Cyprinus carpio)、淇

河鲫(Carassius auratus, in Qihe River)国家级水产

种质资源保护区在 2007 年建设后, 日本沼虾资源

比较丰富的信阳光山及漯河澧河也在 2008 年和

2015 年相继被列为国家级水产种质资源保护区, 

日本沼虾种质资源保护得到了越来越多的关注[5-6]。

因此, 种质资源研究对于河南境内日本沼虾种质

资源的保护和合理开发利用具有十分重要的现实

意义。 

目前, 通过 DNA分子标记进行种群遗传多样

性研究已经成为种质资源评价的主要手段之一。

作为重要的经济虾类, 日本沼虾的遗传多样性研

究相对其他淡水虾类较为丰富, 其中李新正等 [7]
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首先对我国长臂虾总科的系统发育关系进行了系

统研究调查, 为后续日本沼虾相关研究奠定了基

础, 此后冯建彬等[8]、Yang 等[9]利用线粒体细胞

色素 C 氧化酶 I (cytochromec oxidase subunit I, 

COI)基因对五大湖、长江与澜沧江水系的日本沼

虾开展了群体遗传多样性研究。此外, 基于随机

扩增多态 DNA (RAPD)技术及简单重复序列中间

区域(ISSR)标记技术对日本沼虾进行群体遗传学

分析也有报道[10-11]。我们对河南境内虾类资源调

查的前期结果显示 , 相对于其他淡水虾类而言 , 

日本沼虾在河南境内四大水系均有广泛分布, 且

数量较大, 为显著优势物种, 但是其遗传多样性

研究尚未开展。此外, 前人有关河南境内鱼类的

种群遗传学研究显示, 四大水系的种群表现出不

同程度的遗传分化[12-13], 而河南境内的日本沼虾

遗传多样性情况以及不同水系间是否存在分化尚

未见报道。 

目前线粒体 COI 基因已被普遍应用于日本沼

虾种群遗传学研究 [8-9], 本研究采集了河南境内

18 个野生日本沼虾群体, 基于常用的线粒体分子

标记 COI 基因研究其遗传多样性和种群结构, 并

评估河南境内日本沼虾种质资源现状, 为其种质

资源的健康可持续发展和开发利用提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

2012年至 2020年, 在进行河南境内虾类资源

调查期间, 采集了大量日本沼虾样品, 选取其中

18 个地理群体 135 尾日本沼虾样本作为研究对象

(表 1), 样本覆盖河南境内长江、黄河、淮河和海 
 

表 1  日本沼虾采样信息 

Tab. 1  Sampling information of Macrobrachium nipponense 

水系 
basin 

支流 
tributarig 

种群 
population

采样点 
sampling location 

采样日期 
sampling date 

样本数 
sample size

唐白河–白河 
Tangbai River–Baihe River 

R14 南阳市鸭河水库 2019.07.18 9 

唐白河–白河 
Tangbai River–Baihe River 

R17 南阳市唐河县大方庄村 2019.07.18 12 

唐白河–白河 
Tangbai River-Baihe River 

R19 南阳市新野县公园两河口 2019.07.16 8 

长江水系 

Yangtze River 

汉江–丹江 Hanjiang–Danjiang R20 南阳市淅川县丹江口石桥码头 2018.10.10 6 

干流 main reach B07 开封市祥符区刘店镇 2020.10.23 6 

洛河–伊河 Luohe River–Yihe River C36 洛阳市汝阳县杜康新村杜康遗址 2019.08.12 5 

沁河 Qinhe River H07 焦作市武陟县原马蓬村 2019.09.08 11 

洛河 Luohe River M07 三门峡市陕州区九孔桥下游 2019.08.07 4 

黄河水系 

Yellow River 

洛河–涧河 
Luohe River–Jianhe River 

M08 三门峡市渑池县涧河生态公园 2019.08.07 6 

颍河 Yinghe River A04 郑州市登封市白沙水库 2019.08.12 9 

颍河 Yinghe River K08 许昌市襄城县烟城路常庄 2019.08.08 6 

淮河–汝河 
Huaihe River–Ruhe River 

Q18 驻马店市确山县滚河镇 2019.08.11 6 

涡河 Wohe River P16 周口市鹿邑县穆店乡秦庄村 2019.07.16 13 

淮河水系 

Huaihe River 

干流 main reach S19 信阳市平桥区肖店乡大王营村 2020.05.31 6 

卫河–淇河 
Weihe River–Qihe River 

E10 安阳市安阳县善应镇三仓村小南海水库 2019.08.17 13 

卫河–淇河 
Weihe River–Qihe River 

E14 安阳市林州市石板岩镇南谷洞水库 2019.09.03 6 

卫河–沧河 
Weihe River–Canghe River 

G03 新乡市卫辉市狮豹头乡小店河村 2019.09.05 4 

海河水系 

Haihe River 

卫河–沧河 
Weihe River–Canghe River 

G04 新乡市卫辉市塔岗水库 2019.09.08 5 
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河等四大水系(图 1)。采集的日本沼虾直接浸泡于

95%的乙醇溶液中带回实验室保存备用。 

 

 
 

图 1  河南境内水系日本沼虾采样点位示意图 

红色–长江水系; 黄色–黄河水系; 绿色–淮河水系;  

蓝色–海河水系. 

Fig. 1  Sampling locations of the Macrobrachium 
 nipponense in Henan Province 

red–the Yangtze River basin; yellow–the Yellow River basin; 
green–the Huaihe River basin; blue–the Haihe River basin. 

 
1.2  COI 基因序列获取 

取约 0.01 g 日本沼虾腹部肌肉组织, 采用酚-

氯仿抽提法提取基因组 DNA[14]。用 1%琼脂糖凝

胶电泳和 Nanodrop 微量紫外分光光度计分别检测

基因组 DNA 的质量与浓度, 并于–20 ℃保存备用。 

扩增线粒体 COI 基因引物为 LCO1490: 5′-GG- 

TCAACAAATCATAAAGATATTGG-3′, HCO2198: 
5′-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3′[15], 

引物由上海生工生物技术有限公司合成。PCR 反

应体系为 30 µL, 包含：2×Es Taq Master Mix 15 µL, 

正反向引物各 1.5 µL, DNA 模板 1 µL (100 ng), 无

菌双蒸水 11 µL。PCR 反应程序为：94 ℃预变性   

5 min; 94 ℃变性 30 s, 54 ℃退火 45 s, 72 ℃延伸

45 s, 35个循环; 72 ℃终延伸7 min, 4 ℃保存[8]。PCR

产物经 1%的琼脂糖凝胶电泳检测后送至上海生工

生物工程有限公司进行单向测序(引物: LCO1490)。 

1.3  数据分析 

测序获得的 DNA 序列采用 Lasergene v7.1 软

件包中的 SeqMan[16]软件进行人工核查、校正及

组装拼接。拼接完成的序列用 BioEdit[17]软件进行

多重比对, 剪切掉冗余片段获得一致序列备用。

用 DnaSP 5.0[18]软件计算 DNA 序列的单倍型个数

(haplotypes number, h)、单倍型多样性(haplotype 

diversity, Hd)和核苷酸多样性(nucleotide diversity, 

π)等遗传多样性参数。用 MEGA 7.0[19]软件计算序

列碱基组成、变异位点、简约信息位点及组内、

组间遗传距离等参数; 根据长臂虾科的系统发育关

系, 选取秀丽白虾(Palaemon modestus)为外类群[7], 

设置 bootstrap 值为 1000 检验置信度, 根据最大似

然法(maximum likelihood, ML)构建系统进化树。 

用 Arlequin 3.5[20]进行分子方差分析(analysis 

of molecular variance, AMOVA)以估算遗传变异

在不同水系间的分布及遗传分化系数(F-statistics, 

FST), 进而评估不同水系日本沼虾群体的遗传分

化程度; 为探究其种群历史动态, 进行 Fu’s Fs 和

Tajima’s D 中性检验(neutrality test)及错配分布分

析(mismatch distribution analysis), 以评估其群体

是否发生种群扩张。采用 Network 5.0[21]软件中的

Median-Joining 法构建日本沼虾的单倍型网络图, 

以分析其单倍型演化关系。用 BEAST v1.7.4[22]

软件进行 Bayesian Skyline Plot (BSP)分析估算日

本沼虾种群历史动态的变化, 采用 1.4%的 COI 基

因进化速率[23], 由 Tracer v1.5[24]生成贝叶斯天际

线点图(Bayesian skyline plot, BSP)。 

2  结果与分析 

2.1  COI 基因序列特征 

本研究共测序获得 135 条 COI 序列, 去除冗

余片段后, 得到长度 613 bp 的一致序列。经比对

分析, 日本沼虾线粒体 COI 基因共包含变异位点

(V) 45 个, 占总位点数的 7.3%, 其中简约信息位

点(Pi) 27 个, 单变异位点(S) 18 个, 转换与颠换的

比值为 4.34∶1; 序列 T、C、A、G 碱基的平均含

量分别为 29.1%、22.6%、29.3%和 19.0%, 其中

(A+T)%为 58.4%, (G+C)%为 41.6%, 符合节肢动

物门普遍 AT 含量较高的特点。 

2.2  种群遗传多样性 

日本沼虾群体的遗传多样性参数见表 2, 135

尾日本沼虾样品共包含 27 个单倍型, 其中 20 个
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单倍型为单个群体独享, 7 个单倍型为共享单倍

型, 其中单倍型 Hap1 是包含个体数最多的单倍

型, 被 4 个水系 15 个群体 57 个个体所共享, 其次

为单倍型 Hap2, 被 4 个水系 7 个群体 20 个个体

所共享。日本沼虾各群体单倍型多样性范围在

0.00000~0.93333, 群 体 平 均 单 倍 型 多 样 性 为

0.78574, 其中 A04、E14、G04 群体单倍型多样性

(Hd=0.00000)最低, 各自均只有一个单倍型, B07

群体单倍型多样性(Hd=0.93333)最高 ; 核苷酸多

样性范围在 0.00000~0.01658, 群体平均核苷酸多

样性为 0.01059, 其中 A04、E14、G04 群体核苷

酸多样性(π=0.00000)最低, R20 群体核苷酸多样

性(π=0.01658)最高(表 2)。分析结果显示, A04、

E14 及 G04 群体无论单倍型多样性还是核苷酸多

样性均最低, B07、R20、K08 等群体则显示出相

对较高的遗传多样性, 且整体而言, 长江水系显

示出更高的遗传多样性, 且其平均单倍型多样性

(Hd=0.74823)及核苷酸多样性(π=0.01149)均远高于

其他 3 个水系。 

2.3  种群遗传结构 

通过 MEGA 7.0 软件对日本沼虾群体进行成

对遗传距离的计算可知, 日本沼虾群体内遗传距

离为 0.000~0.017, 其中 A04、E14、G04 群体组内

遗传距离最小, 仅为 0.000, R20 群体组内遗传距

离最大为 0.017; 两两群体间的遗传距离为 0.000~ 

0.029, 其中 E14 与 G04 群体组间遗传距离最小, 

为 0.000, A04 与 M08 群体组间遗传距离最大为

0.029。18 个日本沼虾群体中, A04、E14、G04 共 
 

表 2  河南境内四水系日本沼虾群体的遗传多样性信息 

Tab. 2  Genetic diversity of Macrobrachium nipponense populations from 4 river systems in Henan Province 

水系 
basin 

种群 
population 

样本数 
sample size 

单倍型数 
haplotype number

单倍型 
haplotype 

Hd π Tajima’s D Fu’s Fs

R14 9 4 Hap1(5), Hap3(1), Hap8(2), Hap9(1) 0.69444 0.01191 0.23726 3.62030

R17 12 6 
Hap1(1), Hap2(7), Hap4(1), Hap5(1), 
Hap6(1), Hap10(1) 

0.68182 0.00795 –0.96831 0.81555

R19 8 4 Hap1(2), Hap2(4), Hap7(1), Hap11(1) 0.75000 0.00950 –0.22059 2.46210

长江水系 
Yangtze River 

R20 6 4 Hap1(2), Hap5(1), Hap6(2), Hap7(1) 0.86667 0.01658 1.40701 2.50790

B07 6 5 Hap1(2), Hap2(1), Hap7(1), Hap12(1), 
Hap13(1) 

0.93333 0.01361 –0.58900 0.43336

C36 5 2 Hap7(3), Hap14(2) 0.60000 0.00926 1.77661 5.04223

H07 11 4 Hap1(7), Hap2(2), Hap14(1), Hap15(1) 0.60000 0.00630 –1.02075 2.34625

M07 4 2 Hap1(3), Hap2(1) 0.50000 0.00257 –0.75445 1.71605

黄河水系 
Yellow River 

M08 6 3 Hap1(4), Hap16(1), Hap17(1) 0.60000 0.00114 –1.13197 –0.85842

A04 9 1 Hap6(9) 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000

K08 6 5 
Hap8(1), Hap14(2), Hap22(1), Hap23(1), 
Hap24(1) 

0.93333 0.01487 –0.36101 0.58041

Q18 6 3 Hap1(4), Hap14(1), Hap25(1) 0.60000 0.00400 –1.39031 1.31156

P16 13 6 
Hap1(8), Hap14(1), Hap18(1), Hap19(1), 
Hap20(1), Hap21(1) 

0.64103 0.00409 –1.32292 –0.67801

淮河水系 

Huaihe River 

S19 6 4 Hap1(2), Hap2(2), Hap5(1), Hap7(1) 0.86667 0.00789 –0.75873 1.02106

E10 13 5 Hap1(3), Hap2(3), Hap5(1), Hap7(4), 
Hap26(2) 

0.83333 0.00981 1.10965 2.92322

E14 6 1 Hap1(6) 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000

G03 4 2 Hap1(3), Hap27(1) 0.50000 0.00343 –0.78012 2.19722

海河水系 
Haihe River 

G04 5 1 Hap1(5) 0.00000 0.00000 0.00000 0.00000

总体平均数 

average 

18 135 27 
 0.78574 0.01059 –0.52984 –3.23400*

注: Hd 为单倍型多样性, π 为核苷酸多样性, Tajima’s D 为 Tajima’s D 中性检验值, Fu’s Fs 为 Fu’s Fs 中性检验值; “*”表示 Tajima’s D

和 Fu’s Fs 检验显著偏离中性检验模型. 

Note: Hd, haplotype diversity; π, nucleotide diversity; Tajima’s D, Tajima’s D test; Fu’s Fs, Fu’s Fs test. “*”represents the Tajima’s D and 
Fu’s Fs tests significantly deviate from the standard neutral model.  
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3 个群体的组内遗传距离(0.0000)最小, 其中 A04

群体与其他群体之间的组间遗传距离均较大, 除

与 R20 和 C36 群体组间遗传小于 0.02 外, 其与其

他各组组间遗传距离均大于等于 0.02; 其次是

C36 群体, 其与其他各群体的组间遗传距离也相

对较大(表 3)。 

日本沼虾群体间的遗传分化系数 FST (表 3)为

–0.167~1.000, 对 FST 值进行差异显著性检验, 结

果显示, A04、C36、R17、R19、B07 群体与其他

多数群体都存在显著 (P<0.05)或极显著 (P<0.01)

的遗传差异, 其中 A04 群体与 P16、S19 群体外的

所有群体均达高度遗传分化 (FST>0.25), 且遗传

分化均达到极显著水平(P<0.01), 而 C36 群体与

R19、R20、B07、K08、S19 和 E10 共 6 个群体外

的其他群体均达高度遗传分化 (FST>0.25), 且遗

传分化均达到极显著水平(P<0.01)。遗传分化系数

FST 与成对遗传距离结果相一致, 均显示 A04 和

C36 群体与其他群体间存在较大的遗传分化。 

对河南境内 4 个水系日本沼虾群体进行分子

方差分析(AMOVA), 结果显示(表 4)日本沼虾的

遗传变异主要来源于群体内个体间, 占总变异的

66.03%, 群体间遗传变异占 40.22%。 

以秀丽白虾(Palaemon modestus) (GenBank登

录号：MK412768)作为外类群, 用 MEGA 7.0 软件

构建日本沼虾 18 个群体的 ML 系统进化树(图 2a), 

结果显示日本沼虾不同群体间没有随地理和水系

分布形成单独的分支, 群体间系统进化关系呈交

叉式嵌套, 无明显水系和地理分化。 

用 Network5.0 软件绘制单倍型网络图(图 2b), 

由图可知, 日本沼虾群体各水系单倍型之间未形

成明显的地理结构, 不同水系和群体间均存在单

倍型共享的情况。除 Hap2、Hap6、Hap7、Hap14  

 
表 3  河南境内四水系日本沼虾群体间遗传分化指数(FST, 对角下方)、群体内遗传距离 

(对角线, 粗体)和群体间遗传距离(对角上方) 

Tab. 3  Pairwise FST (below diagonal), genetic distance within populations (diagonal bold) and genetic distance 
 (above diagonal) among Macrobrachium nipponense populations from 4 river systems in Henan Province 

长江水系 

Yangtze River 

黄河水系 

Yellow River 

淮河水系 

Huaihe River 

海河水系 

Haihe River 
种群 

popula-
tion 

R14 R17 R19 R20 B07 C36 H07 M07 M08 A04 K08 Q18 P16 S19 E10 E14 G03 G04

R14 0.012  0.012  0.011 0.015 0.013 0.016 0.009 0.008 0.008 0.022 0.013 0.008 0.009 0.010  0.013 0.007 0.008 0.007

R17 0.154  0.008  0.008 0.013 0.011 0.012 0.009 0.008 0.009 0.020 0.012 0.009 0.009 0.008  0.009 0.009 0.009 0.009

R19 0.048  –0.068 0.010 0.013 0.011 0.012 0.008 0.007 0.009 0.020 0.012 0.009 0.008 0.008  0.009 0.008 0.008 0.008

R20 0.011  0.065  –0.025 0.017 0.015 0.014 0.014 0.013 0.014 0.016 0.016 0.014 0.014 0.013  0.013 0.014 0.014 0.014

B07 0.017  –0.005 –0.101 –0.029 0.014 0.013 0.010 0.009 0.010 0.023 0.013 0.010 0.010 0.010  0.011 0.010 0.010 0.010

C36 0.329* 0.293** 0.180 0.051 0.096 0.009  0.013 0.014 0.016 0.017 0.015 0.015 0.015 0.012  0.011 0.016 0.015 0.016

H07 0.012  0.158** 0.046 0.195* 0.016 0.441** 0.006 0.004 0.004 0.026 0.010 0.005 0.005 0.007  0.009 0.004 0.005 0.004

M07 –0.042 0.206  0.095 0.197 0.040 0.557** –0.139 0.003 0.002 0.027 0.009 0.003 0.003 0.006  0.009 0.001 0.002 0.001

M08 0.070  0.425** 0.333* 0.037 0.263 0.698** 0.077 0.038 0.001 0.029 0.010 0.003 0.003 0.007  0.010 0.001 0.002 0.001

A04 0.726** 0.769** 0.775** 0.536** 0.756** 0.804** 0.861** 0.973** 0.984** 0.000 0.024 0.028 0.028 0.023  0.021 0.028 0.027 0.028

K08 –0.064 0.041  –0.036 –0.031 –0.096 0.173 –0.005 –0.015 0.176 0.735** 0.015 0.010 0.010 0.011  0.013 0.009 0.010 0.009

Q18 0.011  0.291** 0.185* 0.265 0.103 0.563** –0.064 –0.167 0.000 0.943** 0.943 0.004 0.004 0.007  0.010 0.002 0.003 0.002

P16 0.080  0.304** 0.216** 0.352** 0.177** 0.612** –0.031 –0.165 0.018 0.910 0.114* –0.090 0.004 0.007  0.010 0.002 0.004 0.002

S19 0.023  –0.046 –0.129 0.035 –0.106 0.264 –0.308 0.016 0.313 0.861 –0.066 0.121 0.135 0.008  0.009 0.006 0.007 0.006

E10 0.126  0.040  –0.059 0.018 –0.053 0.092 0.122 0.179 0.358** 0.723** 0.037 0.243* 0.281** –0.054  0.010 0.010 0.010 0.010

E14 0.070  0.437** 0.349* 0.383 0.279* 0.727** 0.074 0.111 0.000 1.000** 0.188 0.000 0.001 0.343  0.366** 0.000 0.002 0.000

G03 –0.033 0.262** 0.142 0.202 0.069 0.554** –0.067 –0.167 0.051 0.964** 0.017 –0.090 –0.070 0.083  0.212* 0.111 0.003 0.002

G04 0.040  0.413** 0.316** 0.344 0.239* 0.700** 0.048 0.063 –0.034 1.000** 0.148 –0.034 –0.023 0.304  0.349** 0.000 0.063 0.000

注: “*”表示差异显著(0.01<P<0.05); “**”表示差异极显著(P<0.01). 

Note: “*”means significant differences (0.01<P<0.05); “**” means extremely significant differences (P<0.01). 
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表 4  河南境内四大水系日本沼虾群体 AMOVA 分析 

Tab. 4  Analysis of molecular variance (AMOVA) among Macrobrachium nipponense  
populations from 4 river systems in Henan Province 

变异来源 

source of variation 

自由度 

df 

平方和 

sum of squares

变异组成 

variance component 

变异百分比/% 

percentage of variation 

固定系数 

fixation index 

组间 among groups 3 18.781 –0.19428Va –6.24 FCT=–0.06245 

组内群体间 
among populations within groups

14 154.708 1.25115Vb 40.22 FSC=0.37852** 

群体内 within populations 117 240.348 2.05426Vc 66.03 FST=0.33971** 

合计 total 134 413.837 3.11113   

注: FST 为种群总变异; FSC 为组内变异; FCT 为组间变异; “*”表示差异显著(P<0.05); “**”表示差异极显著(P<0.01).   

Note: FST is total variation of population; FSC is variation within groups; FCT is variation among groups; “*”means significant differences 
(P<0.05); “**” means extremely significant differences (P<0.01). 

 

 
 

图 2  基于 COI 基因构建的河南境内四水系日本沼虾的 ML 系统进化树(a)及单倍型网络图(b) 

Fig. 2  The ML maximum likelihood phylogenetic tree (a) and network of haplotype (b) of Macrobrachium nipponense  
from 4 river systems in Henan Province based on COI gene sequences 

 

具有少量拓展单倍型外, 单倍型 Hap1 拓展单倍

型最多, 推测单倍型 Hap1 可能为日本沼虾适应

环境变化而形成的适应性较强、抵抗性较高的稳

定群体。 
2.4  日本沼虾群体的种群历史动态分析 

研究采用中性检验、错配分布及 BSP 分析 3

种方法相结合, 对河南境内不同水系日本沼虾的

种群历史动态进行分析。中性检测结果(表 2)显示, 

河南境内日本沼虾群体 Tajima’s D 检验为负值

(Tajima’s D=–0.52984), 但无显著差异, Fu’s Fs 检

验为 3.234, 且呈现出显著差异(P<0.05); 错配分

布显示日本沼虾不同水系群体及整体的错配分布

曲线均呈多峰型(图 3a~e), 故推测河南境内日本

沼虾种群呈现相对稳定状态, 近期未发生过种群
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扩张事件。为进一步估算日本沼虾群体的种群历

史动态, 用 BEAST 软件对其不同水系群体及整

体进行 BSP 分析, 结果显示日本沼虾不同水系种

群和群体整体均保持稳定的趋势(图 4a~e)。 
 

 
 

图 3  河南境内四水系日本沼虾种群错配分布分析 

a: 长江水系; b: 黄河水系; c: 淮河水系; d: 海河水系; e: 总体. 

Fig. 3  Mismatch distribution analysis of Macrobrachium nipponense populations from 4 river systems in Henan Province 
a: Yangtze River; b: Yellow River; c: Huaihe River; d: Haihe River; e: total. 

 

 
 

图 4  河南境内四水系日本沼虾群体贝叶斯天际线点图 

a: 长江水系; b: 黄河水系; c: 淮河水系; d: 海河水系; e: 总体. 黑线表示种群大小, 蓝色线包含区域表示 95%置信区间。 

Fig. 4  BSP (Bayesian skyline plots) of Macrobrachium nipponense populations from 4 river systems in Henan Province 
a: Yangtze River; b: Yellow River; c: Huaihe River; d: Haihe River; e: total. The black line represents population  

size, and the blue line covering areas represent 95% confidence intervals. 
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3  讨论 

3.1  河南境内日本沼虾的遗传多样性 

遗传多样性是物种长期进化的产物, 可以反

映生物群体发展进化的潜力大小以及对环境变化

适应能力的强弱[25]。作为遗传多样性的重要指标

核苷酸多样性在一定程度上比单倍型多样性更能

反映群体的遗传多性[26]。通过对河南境内 4 个水

系18个地理群体日本沼虾135个样本的线粒体COI

基因进行遗传多样性分析, 结果显示河南境内日本

沼虾群体共包含 27 个单倍型, 其群体平均单倍型

多样性(Hd=0.78574)及核苷酸多样性(π=0.01059)均

低于我国五大湖(Hd=0.919, π=0.01253)、长江和澜

沧江日本沼虾群体(Hd=0.878, π=0.01744)的平均

值, 且整体而言, 河南境内日本沼虾群体表现出

高 Hd 低 π的特点, 这与其他日本沼虾群体的遗传

多样性研究结果相一致[8-9]。 

日本沼虾 18 个群体 27 个单倍型中淮河水系

A04 群体、海河水系的 E14 及 G04 群体的单倍型

多样性和核苷酸多样性均为最低 (Hd=0.00000, 

π=0.00000), 或因其生活环境为水库、人造湖、公

园等半封闭式水体 , 与外界基因交流相对较少 ; 

长江水系 R20 群体(Hd=0.86667, π=0.01658)、黄河

水系 B07 群体(Hd=0.93333, π=0.01361)及淮河水

系 K08 群体(Hd=0.93333, π=0.01487)的单倍型数

和单倍型多样性均处在群体较高水平; 遗传多样

性分析结果显示, 长江水系日本沼虾群体平均遗

传多样性最高(Hd=0.74823, π=0.01149), 表明长江

水系日本沼虾群体目前还保持了比较高的遗传多

样性, 这与 Yang 等[9]和傅洪拓等[27]的研究结果相

一致 , 黄河水系 (Hd=0.64667, π=0.00663)和海河

水系 (Hd=0.64827, π=0.00662)次之 , 淮河水系日

本 沼 虾 群 体 遗 传 多样 性 最 低 (Hd=0.60826, π= 

0.00617), 这可能与该地域以日本沼虾作为重要

经济水产品和食用产品而进行人工捕捞及开发利

用有一定关系, 人为的干扰因素一定程度上导致

了日本沼虾群体遗传多样性水平的衰退。 

3.2  河南境内日本沼虾的遗传结构 

对河南境内日本沼虾群体进行成对遗传距离

和遗传分化指数计算, 结果显示, 淮河水系 A04

群体、海河水系的 E14 及 G04 群体组内遗传距离

为 0.000。但是该群体与其他群体之间组间遗传距

离相对较大。此外黄河水系 C36 群体和其他群体

也存在较大遗传分化, 推测可能由于生活环境较

为封闭, 与外界基因交流存在一定阻隔, 导致日

本沼虾遗传分化水平不高。FST 值作为衡量群体遗

传分化的重要指标显示, A04 群体为遗传分化最

显著的群体, 达到高度遗传分化水平(FST>0.25), 其

次是 C36、E14、G04 群体, 其他各群体整体遗传

分化水平不高。分子方差分析(AMOVA)结果表明, 

日本沼虾的遗传变异主要来源于种群内, 群体内变

异(66.03%)远大于群体间遗传变异(40.22%), 这与

日本沼虾群体遗传分化系数 FST 相一致, 当群体

内变异大于群体间变异时遗传分化系数 FST 则会

呈现负值。 

单倍型网络显示, 日本沼虾群体 27 个单倍型

中 Hap1 和 Hap2 单倍型广泛分布于各个水系, 出

现频率也较高, 分别为 57次和 20次, 说明该单倍

型可能相对稳定且对外界环境的适应能力较强 , 

结果显示各单倍型在各个水系的分布亦无显著的

地理和水系差别。河南境内日本沼虾群体 COI 基

因的系统发育结果显示, 4 个水系日本沼虾群体

呈交叉分布, 无显著水系分化。单倍型网络显示

出与系统发育树相似的结果, 四大水系存在 7 个

共享单倍型, 表明河南境内 4 个水系日本沼虾群

体间存在一定的基因交流。据史料记载, 河南曾

发生过黄河改道、水系变迁等地质事件, 且长江、

黄河、淮河等流域均爆发过洪泛灾害。此外, 引

黄济卫、南水北调等水系工程的建设和改造, 也

加强了各大水系之间的沟通连接[28-30]。因此, 河

南境内不同水系日本沼虾种群可能因水系之间相

互连通而存在一定基因交流, 从而未产生显著水

系分化。此外, 作为重要经济物种, 人工养殖、引

种驯化和人为因素等都会通过影响日本沼虾的生

存环境、基因交流等方式间接影响到日本沼虾种

群的遗传结构。 

3.3  河南境内日本沼虾的种群历史动态 

中性检测结果显示 , 群体平均 Fu’ Fs 值和

Tajima’s D 值均为负值, 且 Fu’ Fs 值达显著差异水

平 (P<0.05); 错配分布显示错配分布图为多峰 ; 

BSP 分析结果显示日本沼虾群体整体上保持稳定
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增加的趋势。综合以上 3 种方法分析, 结合其高

单倍型多样性、低核苷酸多样性共存的特征, 推

测河南境内日本沼虾种群整体相对比较稳定, 未

经历过种群扩张。 

综上所述, 作为广泛分布于我国各淡水水体、

经济价值较高的淡水虾, 河南境内部分地区尤其

是淮河水系日本沼虾群体的遗传多样性水平相对

较低 , 日本沼虾种质资源的保护有待进一步加

强。物种演化在生物体长期的进化历程中受基因

突变、自然选择等多种遗传因素影响, 此外地质

变迁和气候波动等环境因素和人为因素对物种的

遗传分化也会造成一定程度的影响[31-33]。近年来

人工养殖、过度捕捞、水环境污染及水利水坝工

程的建设均对日本沼虾的生存环境造成了很大影

响, 严重影响了日本沼虾的生存及演化。长江流

域禁渔期制度及不断补充完善的禁捕措施的实施

不仅为长江流域渔业资源的养护提供了保障, 更

为河南省渔业资源的养护提供了参考。根据本研

究结果, 建议除现有的两大国家级青虾保护区的

设立外, 还应当进一步完善并加强日本沼虾种质

资源的选育和生存环境的保护。 
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Genetic diversity of Macrobrachium nipponense in Henan Province 
assessed using mitochondrial COI gene 

FENG Mengxia, TANG Yongtao, LIU Ruyao, YAN Xuemeng, HU Bo, NIE Guoxing, ZHOU Chuanjiang 

College of Fisheries, Henan Normal University; Engineering Technology Research Center of Henan Province for 
Aquatic Animal Cultivation; Engineering Laboratory of Henan Province for Aquatic Animal Disease Control, Xinxiang 
453007, China 

Abstract: Macrobrachium nipponense is a freshwater prawn with high economic value. It is widely distributed in 
most freshwater water bodies and in all river systems of Henan Province. With the development of aquaculture, the 
change of ecological environment in the water area, and the influence of contrived factors, the germplasm re-
sources of M. nipponense have also been gradually affected in recent years. To provide a reference for M. nippo-
nense in Henan Province, we assess the germplasm resources and genetic diversity of M. nipponense in Henan 
Province. The mitochondrial COI gene was used as a marker to investigate population genetics of 135 M. nippo-
nense samples from 18 populations in Henan Province. The samples covered four main water systems in Henan 
Province, including the Yangtze, Yellow, Huaihe, and Haihe Rivers. Results showed that the 18 populations of M. 
nipponense in Henan Province contained 27 haplotypes. The average haplotype diversity (Hd) and average nucleo-
tide diversity (π) were 0.78574 and 0.01059, respectively. The Huaihe population had the lowest genetic diversity, 
and the Yangtze River population showed the highest genetic diversity. High Hd and low π were observed for the 
four rivers. AMOVA showed that major genetic variation (66.03%) occurred within the population, and 40.22% of 
the genetic variation existed among populations. There was no significant genetic differentiation for M. nippo-
nense from the four water systems based on phylogenetic and haplotype network analyses. The demographic his-
tory analysis showed that M. nipponense of Henan province did not experience recent population expansion, 
maintaining a relatively stable population size. This study can provide basic guidance for protecting and reasona-
bly utilizing the germplasm resource of M. nipponense in Henan Province, providing reference material for the 
whole of China. 

Key words: Macrobrachium nipponense; COI; genetic diversity; germplasm resource; Yangtze River; Yellow 
River; Huaihe River; Haihe River; Henan 
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基于标志放流信息的长江口中华鲟降海洄游和分布特征 
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1. 上海市水生野生动植物保护研究中心, 上海 200092; 
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3. 长江口水生生物资源监测与保护联合实验室, 上海 202162; 

4. 国家远洋渔业工程技术研究中心, 上海 201306; 
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摘要: 中华鲟(Acipenser sinensis)为国家一级重点保护野生动物。2004—2014 年在长江口水域标志放流中华鲟

12570 尾, 标志回捕中华鲟 24 尾次, 接收 18 枚落式卫星数据回收标志(PAT)信息。本研究根据标志放流信息, 分析

研究长江口标志放流中华鲟降海洄游和分布特征。研究结果表明: (1)长江口标志放流中华鲟分布于经度跨度 7°, 纬

度跨度 9°的长江口水域和东海及黄海海域, 主要聚集分布区为长江口水域和舟山群岛海域; (2)标志放流中华鲟具

有显著的降海洄游趋势, 放流后短期滞留在长江口淡水环境, 7 d 后具有进入海洋的行为; (3)长江口标志放流中华

鲟进入海洋后, 其迁移方向会出现随机性, 在迁移过程中具有折返、转向、停滞的特征。本研究通过对长江口增殖

放流的中华鲟标志回捕信息开展研究, 旨在揭示中华鲟降海洄游和分布特征, 为中华鲟资源保护提供科学依据。 

关键词: 中华鲟; 长江口; 标志放流; 降海洄游; 分布特征 

中图分类号: S931      文献标志码: A           文章编号: 1005–8737–(2021)12–1559–09 

中华鲟(Acipenser sinensis)是国家一级重点保

护野生动物, 是我国特有的江海洄游性鱼类, 主

要分布于长江干流和我国东海及黄海[1-3]。在自然

条件下, 性成熟的中华鲟溯江而上由海洋经长江

口到达长江中游产卵繁殖, 孵化的幼鲟顺流而下

聚集于长江口, 完成由淡水游向海水的生理适应

性调节过程[1]。由于水利工程建设、水体污染、

过度捕捞等原因, 中华鲟在长江中的洄游通道被

切断、产卵场遭受破坏、生活史过程受到干扰, 野

生中华鲟资源量急剧减少。1976 年, 国家提出以

人工增殖放流的方法来保护中华鲟[4], 目前人工

增殖放流技术已经成为了实施中华鲟主动保护的

重要手段之一[5]。自 1982 年开始, 中国水产科学

院长江水产研究所持续开展了 30 多年的中华鲟

人工增殖放流工作[6]; 1984 年水利部中华鲟研究

所对野生中华鲟进行人工繁殖取得成功, 并实施

增殖放流[7]。长江口是中华鲟幼鱼降海洄游和成

鱼溯河洄游的必经通道, 对中华鲟的生存意义重

大[8]。基于长江口在中华鲟保护中的重要性, 2004

年以来, 上海市农业农村委员会在长江口组织开

展多次中华鲟增殖放流工作, 以增殖和保护长江

口及海洋的中华鲟种群资源。 

标志放流技术是研究鱼类分布规律、洄游性

鱼类的洄游习性、评估人工增殖放流效果和估算

自然种群数量的重要方法[9]。标志放流作为增殖

放流的主要技术手段, 常与增殖放流活动同步开

展[10]。1996 年之前长江放流的中华鲟幼鲟均未进

行标志; 1996—1998 年, 常剑波[11]采用茜素络合

物浸泡的方法对部分幼鲟进行了标志放流; 1998

—2002 年杨德国等[9]采用体外挂牌和体内注射微
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型线码标记进行中华鲟增殖放流效果评估和跟踪

监测研究; 2006 年陈锦辉等[12]利用脱落式卫星数

据回收标志(POP-UP satellite), 通过标志放流开

展中华鲟在海域中的迁移和分布研究 ; 2010—

2013 年王成友等[13]在厦门九龙开展中华鲟人工

放流效果评估。长江口的中华鲟标志放流研究起

步较晚, 尤其长江口中华鲟降海洄游习性、在海

洋中的移动和分布等方面的研究还在起步阶段。

本研究基于长江口中华鲟标志放流技术 , 利用

2004—2014 年标志放流信息, 探究长江口中华鲟

降海洄游及其在海洋中的重要分布区域, 为长江

口中华鲟增殖放流效果评估、海洋中华鲟种群的

保护和管理提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  放流中华鲟来源及放流地点信息 

2004—2014 年累计标志放流中华鲟 12570 尾

(表 1), 放流地点位于长江口南支北港水道和南支

南港水道。放流中华鲟由野生中华鲟和人工繁育

仔Ⅰ代(F1)中华鲟组成, 其中 F1 中华鲟为湖北中

华鲟保护科研机构人工繁育, 并在位于上海市崇

明岛的中华鲟保护基地内进行多年人工驯养; 野

生中华鲟为抢救成活的长江口误捕中华鲟, 经抢

救暂养 2~3 个月后放流自然水体。  

 
表 1  2004—2014 年中华鲟标志放流信息表 

Tab. 1  Statistics for tagging Chinese sturgeon in 2004—2014 

放流地点 release site 
标志放流 

年份 year 

标志放流 

日期 date 
放流数量/ind 

number 东经 east  
longitude 

北纬 north
latitude 

2004 09-26 119 122°03′03″ 31°23′00″

2005 09-19 1512 121°29′00″ 31°25′00″

2006 08-06 3351 121°37′46″ 31°30′05″

2007 04-22 2006 121°38′00″ 31°30′00″

2007 06-17 51 121°45′00″ 31°25′00″

2008 11-01 2550 121°31′27″ 31°23′24″

2009 11-09 2569 121°48′40″ 31°25′52″

2009 12-11 85 121°48′40″ 31°25′52″

2010 06-06 20 121°48′40″ 31°25′52″

2010 07-24 33 121°48′40″ 31°25′52″

2011 06-16 42 121°48′40″ 31°25′52″

2012 05-06 33 121°48′40″ 31°25′52″

2013 12-08 129 121°48′40″ 31°25′52″

2014 04-24 70 121°48′40″ 31°25′52″

1.2  中华鲟标志方法 

对放流中华鲟均进行体内体、体外双重标志。

体内标志为射频综合标志(passive integrated trans-

ponder tags, PIT), 体外标志为外挂银质标志牌

(silver brand tag, SBT)、飘带(plastic streamer tag, 

PST)、骨板标志(plastic bone armor tag, PBT)和锚

标(plastic tipped dart tag, PDT)的其中一种, 部分

采用悬挂脱落式卫星数据回收标志(POP-UP sat-

ellite archival tag, PAT)。其中 PIT 标志于中华鲟人

工驯养伊始即植入其体内, 常规体外标志于中华

鲟放流前 1 个月时悬挂, PAT 标志于放流现场悬挂

并激活(图 1)。 
 

 
 

图 1  中华鲟体外标志及标志位置 

Fig. 1  The type and position of the tags in Acipenser sinensis 
 

1.3  标志信息回收 

标志信息通过标志中华鲟回捕和卫星接收数

据获得。为有效收集标志回捕信息, 在放流前后

进行宣传工作, 并在中华鲟体外标志上印制详细

的信息和联络方式, 以便渔民联系。 

1.4  统计方法 

对不同标记方式下的中华鲟标志回捕率、回

捕时间、直线洄游距离以及标志中华鲟分布区域

进行统计分析, 探究中华鲟降海洄游习性、在海

洋中的移动和分布特征。以上数据统计在 Excel

中完成 , 回捕位置和标志脱落位置使用 ArcGIS 

10.0 中绘制。 

2  结果与分析 

2.1  标志回捕和标志信息回收数量  

2004—2014 年期间共收集到 24 尾次常规标
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志中华鲟回捕信息 (表 2), 常规标志回捕率为

0.19%。标志回捕中华鲟中, 回捕 1 龄 F1 中华鲟

12 尾, 2 龄以上 F1 中华鲟 11 尾次, 未见野生中华

鲟回捕记录。其中标志号码 2013079 的标志放流

中华鲟有 2 次回捕记录。 

2004—2014 年间进行了 7 次 PAT 标志放流, 

共计放流 34 尾携带 PAT 标志的中华鲟, 共回收

18 枚 PAT 标志信息(表 3), PAT 标志回收率为

52.9%, 但未回捕到 PAT 标志中华鲟。 

2.2  常规标志放流中华鲟的分布区域 

分析标志回捕地点, 常规标志放流中华鲟主

要分布于长江口水域、东海海域和黄海海域(表 2、

图 2)。其中回捕于放流点附近长江口水域的中华

鲟 12 尾, 占到总回捕量的 50.0%; 回捕于东海海

域的 10 尾, 占到总回捕量的 41.7%; 回捕于黄海

海域的 2 尾。 

 
表 2  中华鲟常规标志回收信息 

Tab. 2  Receiving information of tags in Acipenser sinensis 

标志号码 
tag ID 

放流日期 
release date 

回捕时间间隔/d 
days between releasing 

 and recapturing 

回捕地理位置 
recapturing geographical position 

直线洄游距离/km
linear migration

distance 

2004010 2004-09-26 45 黄海 Yellow Sea 290 

AA1503 2005-09-19 1 长江口南支南港水道 Yangtze River south tributary 40 

AA0120 2005-09-19 71 浙江舟山群岛海域 Zhoushan sea area 125 

AA0600 2005-09-19 73 浙江宁波海域 Ningbo sea area 118 

AA0688 2005-09-19 80 浙江舟山群岛海域 Zhoushan sea area 133 

AB2053 2006-08-06 56 长江口外近海 off Yangtze River estuary 65 

AB0065 2006-08-06 2 长江口崇明岛东部滩涂水域 east Chongming coastal line 32 

AB0721 2006-08-06 5 长江口崇明岛东部滩涂水域 east Chongming coastal line 33 

AB1321 2006-08-06 6 长江口南支北港水道 Yangtze River south tributary 7 

AC1726 2007-04-22 2 长江口南支北港水道 Yangtze River south tributary 6.5 

AC1000 2007-04-22 5 长江口南支北港水道 Yangtze River south tributary 6.5 

AC0996 2007-04-22 6 
长江口长兴岛和横沙岛之间水道  
tributary between Changxiang and Hengsha Islands 

22 

AC0936 2007-04-22 8 长江口南支北港水道 Yangtze River south tributary 8.5 

AC1614 2007-04-22 14 长江口南支北港水道 Yangtze River south tributary 27 

AC9044 2007-06-17 22 浙江舟山群岛海域 Zhoushan sea area 117 

8110131 2008-11-01 64 浙江温州海域 Wenzhou sea area 423 

8110129 2008-11-01 130 浙江舟山群岛海域 Zhoushan sea area 146 

2013079 2013-12-08 28 黄海 Yellow Sea 128 

2013078 2013-12-08 93 长崎县五岛列岛海域 Nagasaki islands sea 630 

2013060 2013-12-08 115 浙江宁波海域 Ningbo sea area 216 

2013079 2013-12-08 124 浙江舟山群岛海域 Zhoushan sea area 125 

2014080 2014-04-24 1 长江口南支北港水道 Yangtze River south tributary 29 

2014013 2014-04-24 5 长江口北支水道 Yangtze River north tributary 25 

AF0041 2013-12-08 198 长江口南支北港水道 Yangtze River south tributary 25 

 

长江口水域的标志中华鲟分布情况统计结果

显示, 长江口南支北港水道 7 尾, 长江口崇明岛

东部滩涂水域 2 尾, 长兴岛和横沙岛之间水道 1

尾, 长江口南支南港水道 1 尾, 长江口北支水道 1

尾。可见长江口南支北港水道是标志放流中华鲟

主要逗留场所和主要入海通道。回捕于东海的标

志放流中华鲟中, 浙江舟山群岛海域 5 尾, 浙江宁

波海域 2 尾, 长江口外近海、浙江温州海域、长崎

县五岛列岛海域各 1 尾。标志回捕中华鲟分布于

27°48′00″~33°15′00″N、121°30′18″~128°34′15″E 
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图 2  2004—2014 年常规标志放流中华鲟的 

回捕点示意图 

Fig. 2  The recapture point of tagging Chinese 
 sturgeon in 2004–2014 

 

的范围内, 分布区域的纬度跨度为 5.5°, 经度跨

度为 7°。由此可见, 长江口水域和舟山群岛海域

是长江口标志放流中华鲟的主要聚集分布区。 

2.3  PAT 标志放流中华鲟的分布 

根据 PAT 标志脱落地点, 绘制出 PAT 标志中

华鲟分布图(表 3、图 3)。PAT 标志脱落时标志中

华鲟均位于海洋中, 其中位于东海 9 尾, 黄海 9 尾。

PAT 标志中华鲟最北到达朝鲜半岛西海岸(ID88363), 

最南到达福建宁德沿海 (ID64679), 最东洄游至

125°E 以东, 分布于经度跨度为 4°, 纬度跨度为

9°的沿海大陆架海域。综合 PAT 标志中华鲟和常

规标志中华鲟的分布信息, 长江口标志放流中华

鲟分布于经度跨度 7°, 纬度跨度为 9°的长江口水

域和东、黄海海域。 

2.4  标志放流中华鲟降海时间和迁移方向 

经统计(表 2), 常规标志放流中华鲟回捕时间

间隔最短为 1 d, 最长为 198 d。在长江口水域发

现的 12 尾常规标志中华鲟中, 11 尾集中回捕于放

流后 1~14 d, 1 尾回捕于放流后 198 d。回捕于东

海和黄海海域的常规标志放流中华鲟共 22 尾次, 

回捕间隔时间为 22~130 d。统计 PAT 标志中华鲟

信息(表 3), PAT标志于放流后 7~181 d 内发回信号, 

发射信号位置均位于海洋中。其中, 138252 号 PAT

放流 7 d 后达到长江口外东海水域, 88360 号 PAT 

181d 后从黄海发回信号。综合分析标志结果表明, 

长 江 口 标 志 中 华 鲟 放 流 后 会 短 期 滞 留 在 长 

 
表 3  PAT 信息回收情况 

Tab. 3  Receiving information of PAT 

PAT 号 
PAT ID 

放流日期 
releasing date

脱落日期 
pop-up date 

脱落地点 
end point 

设置脱落天数/d 
set-up pop-up days

实际脱落天数/d  
actual pop-up days 

直线洄游距离/km
migration distance

64680 2006-08-06 2006-09-05 东海 East China Sea 30 30 60 

64679 2006-08-06 2006-10-01 东海 East China Sea 60 56 640 

64677 2006-08-06 2006-12-12 东海 East China Sea 180 128 200 

88529 2008-11-01 2008-11-20 黄海 Yellow Sea 30 19 200 

88361 2008-11-01 2008-11-30 黄海 Yellow Sea 30 29 447 

88530 2008-11-01 2008-12-01 黄海 Yellow Sea 30 30 260 

88363 2008-11-01 2008-12-30 黄海 Yellow Sea 60 60 697 

88362 2008-11-01 2008-12-09 黄海 Yellow Sea 90 39 270 

88360 2008-11-01 2009-05-01 黄海 Yellow Sea 180 181 448 

88530 2009-11-19 2009-12-19 黄海 Yellow Sea 30 30 416 

49963 2009-11-19 2010-03-03 黄海 Yellow Sea 180 104 298 

49904 2010-07-24 2010-11-04 东海 East China Sea 60 103 201 

49905 2010-07-24 2010-08-19 东海 East China Sea 60 26 56 

108576 2011-06-16 2011-07-16 黄海 Yellow Sea 30 30 589 

108580 2011-06-16 2011-07-03 东海 East China Sea 360 17 181 

108578 2011-06-16 2011-07-10 东海 East China Sea 60 24 197 

49960 2013-12-08 2014-01-14 东海 East China Sea 60 37 195 

138252 2014-04-24 2014-05-01 东海 East China Sea 30 7 48 
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图 3  2004—2014 年 PAT 标志的脱落位置示意图 

Fig. 3  The end-point positions of PAT in 2004–2014 
 

江口, 7 d 后具有离开长江口进入海洋的趋势。 

标志号 AF0041 中华鲟放流后第 198 天后被

发现于长江口青草沙水库西北侧, 位于放流地点

西向 25 km 处。这是唯一一次回捕时间长, 且回

捕地点位于放流点上游淡水环境的记录, 不可排

除有部分放流中华鲟长时间停留淡水环境中, 但

也极可能是经历过海洋后洄游至淡水环境。 

除 AF0041 号标志中华鲟外, 其他标志回捕

中华鲟均位于放流点东向长江口水域、东海和黄

海海域(图 2、图 3)。通过标志号 2013079 中华鲟

的两次回捕记录分析(表 2), 该个体于 2013 年 12

月 8 日放流于长江口南支北港水道, 28 d 后第 1

次回捕于黄海海域, 此时标志中华鲟总体是朝东

进入东海后, 折向黄海洄游; 原地放生后再经 96 d, 

即放流后 124 d, 再次回捕于浙江舟山嵊山海域, 

具有明显的南向游动轨迹。可见, 长江口标志放

流中华鲟进入海海洋的迁移方向具有不确定性 , 

可在东海、黄海之间折返洄游。 

2.5  标志放流中华鲟直线洄游距离 

根据统计结果(表 2、表 3), 长江口常规标志

放流中华鲟直线洄游距离平均值为 115.7 km, 东

向、北向和南向最大洄游距离分别为 630 km、290 

km、423 km; PAT 放流中华鲟直线洄游距离平均

值为 300.17 km, 最大直线洄游距离为 640 km。图

4 表明, 长江口标志放流中华鲟直线洄游距离主

要分布在 300 km 以内, 直线洄游距离与回捕数量

呈现反比关系。分析标志回捕(回收)时间与直线

洄游距离发现(图 5), 随着回捕间隔时间的增加, 

直线洄游距离呈现先增加后减少的趋势, 拐点出

现在放流后的 60~100 d。说明标志放流中华鲟在

海洋中的迁移方向具有随机性, 在迁移过程中具

有折返、转向、停滞的特征。 

 

 
 

图 4  标志放流中华鲟的直线洄游距离分布范围 

Fig. 4  The distribution range of migration distance 

 

 
 

图 5  回捕间隔时间与直线洄游距离的关系 

Fig. 5  The relationship between recapture time 
 and migration distance 

 
2.6  标志放流中华鲟海水适应能力 

统计标志放流中华鲟进入海洋的情况(表 2、

表 3), 2014013 号中华鲟于第 5 天回捕于长江口北

支的崇明岛东旺沙咸水环境(盐度 14.00), 138252

号中华鲟于第 7 天在东海发回 PAT 信号。除一个

记录以外(AF0041号标志中华鲟), 放流第 40天后

的标志放流中华鲟均分布东海和黄海海域。表明

长江口标志放流中华鲟可于短期内适应海水环境。 

3  讨论  

3.1  人工放流中华鲟标志方法 

历史资料 [1,14]显示 , 中华鲟在我国北起黄海
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北部海洋岛沿岸、南抵海南岛万宁市近海, 以及

长江、珠江、闽江、瓯江、钱塘江和黄河均有分

布。据《中国濒危动物红皮书》[15]记录闽江、钱

塘江和黄河中华鲟已经绝迹, 珠江中华鲟数量稀

少, 仅长江中华鲟现存量相对较大[16-17]。然而, 随

着葛洲坝等工程兴建, 长江中华鲟产卵洄游通道

阻断, 被资源数量锐减, 目前野生中华鲟的迁移

和分布轨迹尚不清晰[18]。人工标志放流技术是开

展中华鲟洄游和分布研究的重要手段, 杨德国等
[9]发现, 人工放流中华鲟稚鲟和幼鲟的生长、洄游

及分布与自然种群无明显差异。目前中华鲟标志

包括有数码线形标志(coded wire tag, CWT)、射频

综合标志(passive integrated transponder tags, PIT)

等传统体内标志 , 外挂银质标志牌 (silver brand 

tag, SBT)、锚标(plastic tipped dart tag, PDT)等传

统体外标志, 以及声呐标[19-20]、超声波发射器[21]、

脱落式卫星数据回收标志(POP-UP satellite archi-

val tag, PAT)等新型遥测标志。我国自 20 世纪 90

年代后期开始进行中华鲟标志放流研究, 早期是

通过传统的体外和体内标志回捕的方式开展洄游

研究, 但由于中华鲟自身特性以及在海洋中分布广

阔, 放流中华鲟回捕难度大, 标志效果并不理想
[12]。随着科学技术的发展, 具有卫星跟踪功能的

PAT 标志开始被广泛应用到了标志放流研究中。

国外 1997 年开发的 PAT 已经被成功运用于金枪

鱼属 (Thunnus)和鲽形目 (Pleuronectiformes)等洄

游种群的大范围迁移和生理学研究中, 内容涉及

集群、洄游、生殖、摄食、资源丰度、栖息地评

价与兼捕问题[22]。我国自 2006 年陈锦辉等[12]首

次将 PAT 标志运用到中华鲟标志放流研究以来, 

标志信息回收率达到 64%~75%, 初步证明了中华

鲟 PAT 标志放流取得成功; 2010—2013 年王成友

等[13]在厦门海域放流了 13 尾携带弹出式卫星档

案标志(MK10-PAT)的中华鲟, 标志信息回收率达

到 76.9%; 本研究在长江口水域基于 PAT 标志的

信息回收率为 52.9%, 相比厦门海域放流标记回

收率, 长江口的回收率相对略低, 究其原因, 长

江口水域水文环境变化巨大, 这些对卫星标志的

正常运作影响较大[13]。考虑到中华鲟洄游范围广

的特点, 本研究以卫星遥感标志技术为主, 结合

常规标志方法, 保障了数据获取的全面性。如前

所述, 长江口环境导致卫星标志信息反馈效率降

低, 后续将与标记企业加强合作, 增强卫星标志

的回收率, 进一步获取更多的迁移轨迹信息, 深

入探讨长江口放流中华鲟的降海洄游路径特征。 

3.2  人工放流中华鲟地点的选择 

目前长江水域每年都会开展中华鲟标志放流

活动, 长江流域中华鲟放流地点主要集中在长江

中游的宜昌、荆州和长江口上海 3 个江段[20]; 另

有研究开始在海洋中[13]以及在闽江口[23]、珠江口
[24]进行中华鲟放流研究工作, 但最佳的放流地点

仍存在争议。本研究选择长江口开展中华鲟放流, 

主要考虑以下几点特点：一是长江口为中华鲟必

经的洄游通道, 是长江流域中华鲟增殖放流的重

要组成部分, 且具有不可替代的特点; 二是实践

证明放流中华鲟即使未经过 1850 km 长江干流的

洄游经历, 也可以具备进入海洋的生存能力; 三

是在长江口放流中华鲟可以缩短从长江中游至下

游的长途洄游距离 , 从而在很大程度上避免捕

捞、航运、污染等各类危险, 提高放流中华鲟的

成活率; 四是长三角区域一体化程度高, 2020 年 5

月 14 日上海市人民代表大会常务委员会发布第

36 号公告, 公布实施《上海市中华鲟保护管理条

例》[25]。该条例第十二条规定了“应在上海市水域

开展中华鲟放流工作, 并可以采取标志放流、跟

踪监测等措施进行增殖放流效果评估”, 为长江口

中华鲟放流工作及研究奠定了法律基础。 

3.3  人工放流中华鲟的迁移和分布 

人工放流中华鲟在海区的迁移和分布研究较

少。陈锦辉等[12]利用 PAT 标记发现中华鲟离开长

江口后进入东海、黄海海域; 杨德国等[9]利用外挂

银牌和体内注射微型线码标记(CWT)双重标记法

分析长江中华鲟幼鲟的分布, 通过回捕发现其在

浙江温岭、嵊泗以及黄海 83 海区(青岛海域附近)

出现; 王成友等[13]厦门海域标志放流的中华鲟分

布于黄海、东海和南海, 轨迹结果显示, 中华鲟分

布区域主要位于中国沿海大陆架水域, 集中分布

区域为厦门至舟山群岛之间的近海。本研究运用

PAT 标志和常规标志结合开展长江口中华鲟标志

放流, 发现中华鲟主要聚集分布区为长江口水域
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和舟山群岛海域, 进入海洋后随机分布于黄海和

东海, 可在东海、黄海之间折返洄游, 这一研究结

果与前人的研究结果一致。与厦门海域标志放流

中华鲟的迁移轨迹[13]相比较, 长江口标志放流中

华鲟分布范围要小于前者, 厦门海域标志放流中

华鲟分布于黄海、东海和南海, 长江口标志中华

鲟分布于黄海和东海, 没有进入南海的记录, 但

两者具有共同的聚集分布区——舟山群岛海域 , 

这一现象同样见于陈锦辉等[12]研究结果。究其原

因,放流中华鲟虽为同一种群, 但选用的生长时期

不同、分布区域不同或野生与养殖等条件不同 , 

因此所得结果有所差异。 
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Research on the downstream migration and distribution characteris-
tics of Chinese sturgeon in the Yangtze Estuary based on tagging and 
releasing information 
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Abstract: Chinese sturgeon, Acipenser sinensis, is a first-class protected aquatic fish in China. At present, artificial 
proliferation and release technology have become one of the important means to actively protect Chinese sturgeon. 
Mark release is the primary technical method of proliferation and release. Mark release technology is an important 
method to study the distribution law of fish and migration habits of migratory fish, evaluate the effect of artificial 
proliferation and release, and estimate the number of the natural population. To study the migration and distribu-
tion characteristics of A. sinensis released in the Yangtze River Estuary, this study analyzed the mark information 
of Chinese sturgeon released in the Yangtze River Estuary. From 2004 to 2014, 12570 Chinese sturgeons were 
tagged and released to the Yangtze Estuary. Among them, 24 Chinese sturgeons were recaptured, and 18 POP-UP 
satellite archival tag signs were received. Based on tagging and releasing information, results showed that: (1) The 
distribution area of the tagged Chinese sturgeon is located on the Yangtze Estuary, the East Sea, and the Yellow 
Sea. The migration range spanned 7° longitude and 9° latitude. Chinese sturgeon were mostly distributed in the 
Yangtze Estuary and Zhoushan Islands. (2) The tagged Chinese sturgeon has a significant trend, moving down-
stream into the Eastern Sea. In the early releasing time, tagged Chinese sturgeons stayed in freshwater, entering 
the ocean after seven days. (3) There was no clear migration direction when the tagged Chinese sturgeon entered 
the ocean. The tagged Chinese sturgeon had the characteristics of turning back, changing direction, and stagnation. 
This study provides critical information for the proliferation and release of A. sinensis, indicating that the stock 
enhancement of Chinese sturgeon in the Yangtze Estuary significantly affects the resource protection of Chinese 
sturgeon. 

Key words: Acipenser sinensis; Yangtze Estuary; tagging and releasing; downstream migration; distribution char-
acteristics 
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基于栖息地指数的渤海湾鱼卵环境适应性 
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摘要: 为深入了解渤海湾鱼卵与栖息环境间的关系, 掌握鱼卵分布的区域特征, 本研究基于 2014 年至 2018 年(各

年 5—7 月)渤海湾鱼卵和海洋环境调查数据, 根据海水表面温度(sea surface temperature, SST)、海水表面盐度(sea 

surface salinity, SSS)和海水 pH, 采用几何平均法(geometric mean method, GMM)、最小值法(minimum method, MINM)

和连乘法(continued product method, CPM)分别建立渤海湾鱼卵 5—7 月的栖息地适宜性指数模型。结果显示, 渤海

湾鱼卵主要分布的 SST、SSS 和 pH 范围分别是 21.6~24.8 ℃、30.07~32.60 和 8.03~8.21; 最适 SST、SSS 和 pH 以

及适应范围存在月间差异; 5 月, 鱼卵的分布可以较好地被 HSI 模型解释; 6 月和 7 月, SST、SSS 和 pH 不再成为鱼

类产卵的最主要限制因子，而其他未加入模型的因素, 如地理位置、海底底质、海流等可能主导了鱼卵的分布。

研究认为, 考虑到鱼卵对环境条件要求的严苛性, CPM 更适于渤海湾鱼卵栖息地适宜性指数模型的构建, 可用于

鱼卵分布区域的推测。 

关键词: 鱼卵; 海水表面温度; 海水表面盐度; pH; 栖息地适应性指数; 渤海湾 

中图分类号: S931      文献标志码: A           文章编号: 1005–8737–(2021)12–1568–08 

鱼卵是鱼类生命周期中重要的初级阶段, 是

鱼类资源可持续利用的基础[1]。鱼卵的存活状况

是影响鱼类资源补充量的关键因素之一[2], 直接

决定着成体的资源量[3]。同时, 鱼卵作为饵料生

物 , 是海洋食物链上的一个重要环节, 在能量传

递过程中扮演了关键角色[4], 是构成海洋生态系

统的重要组成部分。鱼卵的数量和分布是评价产

卵场、估算亲体资源量和渔业补充量最直接有效

的信息, 也是鱼类资源养护管理和渔业生态环境

保护的重要参考依据[5]。 

鱼卵不具备游泳能力, 基本上营随水漂流的

生活[6]。鱼卵的生命力脆弱, 因此, 其数量和分布

对环境条件的依赖程度非常高。谷德贤等[7]通过

建立广义加性模型, 发现温度是影响渤海湾天津

海域鱼卵丰度的主要因素。杨艳艳等 [8] 基于

Pearson 相关性分析, 发现鱼卵数量与盐度之间呈

显著相关。王爱勇[9]利用多元分析方法, 发现鱼卵

丰度分布与温度、盐度、pH 等相关。 

渤海湾位于渤海西部, 是黄渤海多种经济鱼

虾类重要的产卵场和幼体的主要育肥场 [7,10], 对

我国北方海域渔业资源群体的繁育和延续起了重

要的作用。但近些年, 随着环渤海地区经济的快

速发展, 大量生活污水和有机污染物直接或间接

地排放入海, 导致渤海湾生态环境恶化[11]。本研

究基于 2014—2018 年间(各年 5—7 月)在渤海湾

开展的鱼卵丰度和海水表面温度(sea surface tem-

perature, SST)、海水表面盐度(sea surface salinity, 

SSS)和海水表面 pH 的调查数据, 应用栖息地适
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宜性指数(habitat suitability index, HSI)模型对渤

海湾鱼卵的环境适应性进行评价, 旨在丰富渤海

湾鱼卵资源状况与环境条件因子关系的研究的内

容, 为渤海湾鱼卵资源保护、生态环境修复和渔

业可持续发展提供更多的科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  数据来源 

本研究所用数据来源于 2014 年至 2018 年 

(各年 5—7 月)在渤海湾(117°45′~118°25′E, 38°15′~ 

39°08′N)进行的季节性科学调查, 共计 15 个航次

177 个站位次(图 1, 表 1), 调查数据包括鱼卵丰度、

海水表面温度(SST)、海水表面盐度(SSS)和海水

表面 pH。调查依据《海洋调查规范》(GB/T 12763- 

2007)[12]开展 , 其中鱼卵采集使用大型浮游生物

网(网长 280 cm, 网口内径 80 cm, 筛绢孔径约为

0.505 mm)在每个站位进行表层(3 m 以浅)水平拖

网采样, 每站位拖曳时长 10 min, 拖速 1~2 kn。

加入样本体积量 5%的中性甲醛溶液对样品进行

固定, 带回实验室进行分拣、种类鉴定及计数等。 
 

 
 

图 1  2014—2018 年渤海湾鱼卵资源调查站位示意图 

Fig. 1  Schematic diagram of the scientific investigation  
site from 2014 to 2018 in Bohai Bay 

 

表 1  2014—2018 年在渤海湾的科学调查站位统计 

Tab. 1  The number of scientific investigation sites of  
each month from 2014 to 2018 in Bohai Bay 

月份 month 2014 2015 2016 2017 2018 

5 月 May 9 17 – 13 13 

6 月 Jun. 9 9 10 26 26 

7 月 Jul. 9 9 10 13 13 

注: “–”表示未开展调查. 

Note: “–” denotes that the scientific investigation was not carried 
out in this month. 

1.2  栖息地适宜性指数模型的建立 

相对资源密度指数(relative abundance index, 

RAI)是衡量资源相对密度的值[13], 由某一站次的

鱼卵丰度除以所有站次的鱼卵丰度的最大值得

到。本研究中 , 将其作为适宜性指数(suitability 

index, SI)的观测值, 用于描述鱼卵对于单个环境

因子的适宜性, SI 数值介于 0~1, 0 表示不适宜生

境, 1 表示最适宜生境。 

,
, ,

max ,

SI RAI m i
m i m i

m i

D

D
   

式中, m 为月份, Dm,i 为 m 月第 i 个站位单位体积

海水中鱼卵的个数(ind/m3), Dmax m,i 为 m 月所有站

位单位体积海水中鱼卵数量的最大值 (ind/m3), 

RAIm,i 为 m 月第 i 站位的相对资源密度指数, SIm,i

为 m 月第 i 站位的单因子适宜性指数值。 

将各环境因子按一定区间间隔(其中, SST 以

0.5 ℃为区间间隔, SSS 以 0.2 为区间间隔, pH 以

0.05 为区间间隔)划分为若干分段, 以各段内 SI

的最大值为因变量, 各段内 SI 的中值对应的环境

因子水平为自变量, 基于一元非线性回归模型[14]

分别对 3 种环境进行适宜性指数建模。 
2( )SI e ka x b

k
   

式中, a 和 b 为待估算的参数, k 为环境因素。 

栖息地适宜性指数(HSI)在 20 世纪 80 年代被

提出[15], 作为一种衡量栖息地优劣程度的指数, 目

前已在栖息地评价、渔情预报等方面得到了广泛

应用[16-18]。本研究分别采用几何平均法(geometric 

mean method, GMM)、最小值法(minimum method, 

MINM)和连乘法(continued product method, CPM)

构建栖息地适宜性指数模型。HSI 值介于 0~1, 0

表示不适宜, 1 表示最适宜。 

3
GMM SST SSS pHHSI = SI +SI +SI  

MINM SST SSS pHHSI =min(SI ,SI ,SI )  

CPM SST SSS pHHSI =SI SI SI   

式中, SISST、SISSS 和 SIpH 分别为 SI 与 SST、SI 与

SSS、SI 与 pH 的适宜性指数。 

1.3  栖息地适宜性指数模型评价与验证 

将观察值 RAI 和预测值 HSI 进行线性回归, 
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通过分析线性回归模型的参数、决定系数(r2)和赤

池信息准则(Akaike’s information criterion, AIC)评

价模型的预测性能[19-20]。 

线性回归方程如下:  

i iO P     

式中, Oi 为观察值 RAI, Pi 为预测值 HSI; α为回归

系数截距, β为斜率。 

AIC 计算公式为[21]:  

RSS
AIC=2 + lnk n

n
  

式中, n 为观察数, RSS 为残差平方和。AIC 值越

小, 模型越好。 

数据处理及图形绘制使用 R×64 4.0.3 软件 

完成。 

2  结果与分析 

2.1  鱼卵的分布特征 

在时间上, 鱼卵主要出现在 5 月和 6 月, 其中

5 月采集到的鱼卵占总航次的 33.94%, 6 月占

60.57%(表 2)。在空间上, 西部(近岸海域)略多于

东部, 各纬度范围内均有鱼卵分布, 其中 38.50°~ 

38.75°N 范围的海域, 鱼卵的分布约占 90.42%。

鱼卵主要分布的 SST、SSS和 pH 范围分别是 21.6~ 

24.8 ℃、30.07~32.60 和 8.03~8.21, 出现鱼卵的频

次分别占总调查航次的 77.33%、86.48%和 86.33%。 

2.2  适宜性指数模型建立 

对 SST、SSS 和 pH 进行适宜性指数建模, 模

型均具有显著的统计学意义(P<0.01)(表 3)和较好

的拟合(图 2)。5 月的 SI 曲线拟合度最好, r2 均大

于 0.907, 6 月的拟合度最差, r2 最小值仅为 0.534。

在 5—7 月, 鱼卵的最适宜 SSS、pH 波动不大, 7

月最适宜 SST 约为 27 ℃, 较 5 月和 6 月的适宜

SST 有明显增加。基于模型参数 a 以及 SI 曲线结

果, 认为 5 月鱼卵对于 SST、SSS 以及 pH 有较窄

的适宜区间, 而 6 月和 7 月, 对 SST、SSS 和 pH

均有较宽的适宜范围。 

2.3  HSI 模型比较 

根据 GMM、MINM 和 CPM 计算得到的 HSI

与 RAI 的拟合度进行比较发现(表 4), 在 5 月和 7 
 

表 2  2014—2018 年渤海湾鱼卵丰度的时间统计 

Tab. 2  Abundance of fish eggs from 2014 to 2018 in Bohai Bay 
ind/m3 

月份 month 2014 2015 2016 2017 2018 

5 月 May 0.232 0.243 – 2.889 0.019 

6 月 Jun. 0.068 0.076 1.186 1.380 0.993 

7 月 Jul. 0.125 0.147 0.059 0.091 0.018 

注: “–”表示未开展调查. 

Note: “–” denotes that the scientific investigation was not carried out in this month. 

 
表 3  5—7 月渤海湾鱼卵适宜性指数模型 

Tab. 3  Statistics and parameters of the fitted suitability index (SI) model for fish eggs in Bohai Bay from May to July 

月份 month 模型 model 参数 a parameter a 参数 b parameter b r2 P 

SISST 3.193 22.008 0.945 <0.001** 

SISSS 6.253 30.459 0.907 <0.001** 5 月 May 

SIPH 338.084 8.104 0.956 <0.001** 

SISST 0.438 23.775 0.697 0.004** 

SISSS 0.623 31.682 0.534 <0.001** 6 月 Jun. 

SIPH 62.309 8.129 0.851 <0.001** 

SISST 0.842 26.986 0.876 <0.001** 

SISSS 1.517 30.528 0.919 <0.001** 7 月 Jul. 

SIPH 55.636 8.133 0.686 0.005** 

注: “**”表示相关性极显著(P<0.01). 

Note: “**” indicates extremely significant correlation (P<0.01). 
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图 2  5—7 月渤海湾鱼卵适宜性指数曲线 

Fig. 2  Monthly fitted suitability index (SI) curves inferred from the relationship between fish eggs abundance and  
sea surface temperature (SST), sea surface salinity (SSS), and pH from May to July in Bohai Bay 

 

表 4  HSI 模型预测性能比较 

Tab. 4  Predictive performance of habitat suitability index (HSI) model from May to July 

月份 month 模型 model 截距 α intercept α 斜率 β slope β r2 AIC 

GMM 0.008 0.644 0.550 –44.996 

MINM –0.004 0.865 0.550 –44.971 5 月 May 

CPM 0.012 1.350 0.654 –58.335 

GMM –0.025 0.370 0.154 1.533 

MINM 0.039 0.334 0.152 2.000 6 月 Jun. 

CPM 0.076 0.363 0.152 1.675 

GMM –0.041 0.445 0.190 –6.4933 

MINM 0.019 0.417 0.149 –3.863 7 月 Jul. 

CPM 0.047 0.654 0.316 –15.649 

 
月, CPM 具有最好的拟合度(5 月: r2=0.654, AIC= 

–58.335; 7 月: r2=0.316, AIC=–15.649), 在 6 月, 

GMM 的拟合度稍好于 MINM 和 CPM。总体而言, 

3 种方法计算得到的 HSI 模型在 5 月预测性能最

佳, 在 6 月预测性能最差。 

3  讨论 

渤海湾是多种经济鱼类的产卵场[22-23], 有报
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道指出, 渤海湾的鱼卵主要出现在 5 月和 6 月[7,22], 

本研究的结果与此一致, 但历史资料显示, 1983

年 5 月渤海湾鱼卵、仔稚鱼的数量占全年的

86.5%[24], 而本研究中, 6 月鱼卵的占比更大一些

(60.57%), 这可能与开展调查的日期所处月份中

的位置有关[7]。鱼卵不具备主动游泳的能力[6], 在

不考虑海流以及敌害生物摄食等因素的影响时 , 

鱼卵的数量分布主要由生殖群体的产卵活动所决

定, 生殖群体具有在适宜后代生存和生长的海域

进行产卵活动的本能, 产卵偏好与环境因子存在

明显的相关性[25-26], 故而鱼卵的数量分布与环境

因子也具有相关性[27]。 

分析发现, 在不同的月份, 渤海湾鱼卵具有

不同的最适 SST、SSS 和 pH 水平以及适宜范围。

研究指出, 鱼类对于低温的耐受性弱于高温[28]。

在鱼卵主要出现的 5–7 月, 5 月是 SST 最低的月

份。本研究结果显示, 鱼卵在 5 月的 SST 有最广

的分布范围 , 为 13.2~23.0 ℃ , 要广于 6 月的

18.0~26.2 ℃以及 7 月的 24.0~30.6 ℃。根据 SST

对应的 SI 曲线发现, 相较于 6 月和 7 月, 5 月 SST

对于鱼卵丰度有最高的解释能力(r2=0.945), 故推

测认为, 5 月 SST 是鱼卵分布的重要限制因子, 而

进入到 6 月和 7 月, SST、SSS 以及 pH 基本在鱼

卵生存的适宜范围, 不再成为鱼类产卵的最主要

限制因子, 而一些未被模型考虑的因素如地理位

置、海底底质、海流等因素的影响比重可能增加, 

成为限制鱼卵分布的主要条件因子[2,29]。这从一

定程度上解释了模型在 6 月和 7 月的拟合度较差

的现象。本研究中, 各 SI 以及 HSI 模型都具有统

计学上的意义, SST、SSS 和 pH 这 3 个理化因子

在不同的月份对于鱼卵分布的影响程度不同, 反

映为模型的解释能力存在差异, 在 6 月出现 r2 较

低的情况, 分析认为这是具有一定合理性的。 

鱼卵的数量分布是多种条件共同作用的结

果[30-31], 在建立 SI 指数模型时, 使用单一环境因

子作为解释变量时, 影响鱼卵相对密度的其他因

子, 尤其可能起限制性作用的因子, 未被完全考

虑, 势必会减弱模型的可靠度。本研究基于鱼类

在生命阶段初期及产卵期对环境的变化最敏感[30]

的前提, 在建立各单因子 SI 模型时, 通过采用了

取区间内 SI 最大值(即环境因子在该水平对鱼卵

最大的支持)进行非线性回归的方法, 以减小单变

量的解释能力不充分的不足。另外, 栖息地适宜

性指数方法一般假设栖息地适宜性指数值和栖息

地的承载能力是直接线性的关系[15], 对输入数据

的全面性和代表性有很强的依赖性, 本研究中鱼

卵相对资源密度值绝大多数集中在 0.0~0.2, 数据

分布不均匀, 这可能是影响模型拟合效果的因素

之一, 需要通过增加调查频次和站位, 及更科学

的站位布设[32]来改善。 

栖息地适宜性指数建模方法不同, 估算的结

果也会存在很大差异[13]。栖息地是渔业动物资源

繁衍生息、种群规模维持、甚至种群延续的基础

条件, 正确衡量和评价栖息地的质量是科学管理

和保护栖息地的重要前提[33-34]。本研究分别采用

GMM、MINM 和 CPM 建立 HSI 模型, 以决定系

数和赤池信息准则(AIC)为标准, 认为 CPM 的预

测性能最好。 
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Environmental adaptability of fish eggs in Bohai Bay assessed using 
habitat suitability index method 

ZHANG Yuchen1, 2, GU Dexian3, XU Hailong1, 4, XUE Wei1, YU Xiaohan1 

1. College of Fishery, Tianjin Agricultural University, Tianjin 300384, China;  
2. College of Marine Sciences, Shanghai Ocean University, Shanghai 201306, China;  
3. Tianjin Fishery Institute, Tianjin 300171, China;  
4. Tianjin Key Laboratory of Aqua-ecology and Aquaculture, Tianjin 300384, China 

Abstract: As a spawning ground for many fish species, Bohai Bay plays a significant role in maintaining sustain-
able inshore fish stocks in Bohai and the Yellow Sea. In recent decades, the loss or fragmentation of fish habitats 
has been taking place in Bohai Bay as a result of exogenous interference factors, such as human activity and climate 
change. An understanding of the distribution pattern of fish eggs is urgently needed to protect fish recruitment. 
However, a comprehensive insight into how fish eggs are distributed in Bohai Bay is still lacking. To better under-
stand how environmental conditions affect the distribution of fish eggs in Bohai Bay, an integrated habitat suit-
ability index (HSI) model, including three physical and chemical environmental variables, sea surface temperature 
(SST), sea surface salinity (SSS), and seawater pH, was developed in this study. Meanwhile, three empirical HSI 
algorithms (geometric mean method; minimum method; continued product method, CPM) were performed to se-
lect the best algorithm. The data used for analysis comes from independent trawl surveys, applying standardized 
sampling protocols from 2014 to 2018. The results showed that (1) the fish eggs in Bohai Bay were mainly dis-

tributed in areas where the ranges of SST, SSS, and pH are 21.6−24.8 ℃, 30.07−32.60, and 8.03−8.21, respec-

tively. (2) The SI of each environmental variable varies by month. (3) CPM was the optimal HSI model for fish 
eggs in Bohai Bay based on the evaluation criteria of Akaike information criterion. (4) In May, the HSI model 
shows an acceptable performance. In June and July, there may be potential unconsidered factors that dominate the 
distribution of fish eggs under suitable SST, SSS, and pH conditions. This study enhances our understanding of the 
relationships between fish eggs and different environmental factors. Moreover, the models built can be used to 
detect potential spawning grounds for fish in Bohai Bay. These findings may increase awareness among research-
ers and policymakers. A more comprehensive survey and scientific site layout will be helpful to gain a deeper un-
derstanding in the future. 

Key words: fish egg; sea surface temperature; sea surface salinity; pH; habitat suitability index; Bohai Bay 
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不同捕捞策略对海水青鳉不同发育阶段生长的影响 

苏程程1, 3, 单秀娟1, 2, 邵长伟1, 2 

1. 中国水产科学研究院黄海水产研究所, 山东长岛海洋生态系统国家野外观测研究站, 山东省渔业资源与生态环

境重点实验室, 山东 青岛 266071;  

2. 青岛海洋科学与技术试点国家实验室, 海洋渔业科学与食物产出过程功能实验室, 山东 青岛 266071 

3. 上海海洋大学海洋科学学院, 上海 201306 

摘要:以海洋模式物种—海水青鳉(Oryzias melastigma)为研究对象, 设置了 90%大个体捕捞(H-B)、90%随机捕捞

(H-R)、75%大个体捕捞(M-B)、75%随机捕捞(M-R)、50%大个体捕捞(L-B)、50%随机捕捞(L-R)、75%小个体捕捞

(M-S) 7 种捕捞策略处理组, 用以研究海水青鳉的生长特征在不同捕捞策略、不同世代(F1、F2 和 F3)之间的差异。

结果表明, 同代际不同捕捞策略条件下, 海水青鳉卵径和仔鱼全长呈极显著性差异(P<0.01); 不同代际间, 高强度

捕捞处理组(90%捕捞策略) 卵径增大, 低强度捕捞处理组(50%捕捞策略)卵径变小, 但不同世代对下一代鱼卵的孵

化率和存活率影响较小。不同代际间, 低强度捕捞处理组在幼鱼时期增长率高于其余处理组; 同代际间仔鱼发育阶

段, 高强度捕捞处理组生长迅速, 前期增长率明显高于后期, 其在仔幼鱼阶段其增长率低。随着外界捕捞压力的增

加, 同代际间高强度捕捞处理组瞬时增长率最低; 低强度大个体捕捞策略组瞬时增长率在代际间较稳定。与现阶段

捕捞策略相同, 高强度大个体捕捞会导致鱼类生物学性状在 3 代中产生极大差异。因此本研究通过模拟不同捕捞

策略探讨鱼类发生的生物学性状变化, 旨在为预测鱼类进化趋势的深入研究提供依据。 

关键词: 海水青鳉; 捕捞策略; 生长; 渔业资源 

中图分类号: S931      文献标志码: A           文章编号: 1005–8737–(2021)12–1576–12 

捕捞所引起的大小选择是一种不可控的或无

意识的人工选择, 为了适应不断增加的捕捞压力

和各种不同的捕捞策略, 鱼类在生长、繁殖、行

为、食物转化效率、性别比例, 甚至脊椎骨的数

目, 都发生了显著变化[1-3]。鱼类种群短时间发生

适应性变化, 这个过程称为捕捞诱导的适应性进

化(fisheries-induced evolution, FIE)[4]。近些年关于

渔业捕捞策略对鱼类资源影响的研究主要集中在

生物学和生态学特征及模型评估等方面。生物学

和生态学特征的研究主要是不同捕捞策略生态学

实验[1,5-6]以及生态遗传模型[7-8]。通过对大西洋银

汉鱼(Menidia menidia)进行 4 个世代大个体捕捞

实验 , 体重和生长率降低 , 总生物量显著降低 , 

鱼类为了适应不断增加的捕捞压力, 增加种群繁

殖力, 减少了在生长方面的能量投入[9]。小黄鱼

(Larimichthys polyactis)、日本鲭(Scomber japon-
icus)、带鱼(Trichiurus japonicus)等经济鱼类, 捕

捞压力引起了其性成熟年龄提前、卵径减小、相

对繁殖力增加等适应性进化[10-11]。目前, 随着对

FIE 的深入研究, 研究层次逐步由表型可塑性向

其影响机制方向发展, 研究普遍认为捕捞可能引

起鱼类适应性进化[12]。Jakobsdóttir 等[13]和 Ther-
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kildsen 等 [14]在来自冰岛和加拿大的大西洋鳕

(Gadus morhua)种群中发现了由于捕捞选择而非

种群替代引起的遗传差异。在孔雀鱼 (Poecilia 
reticulata)[5]、斑马鱼(Danio rerio)[6]等生态学实验

中均发现由于捕捞引起基因表达差异。国内对于

不同捕捞策略对渔业生物影响方面的研究起步较

晚, 现在研究内容主要侧重于渔业资源可持续利

用模型研究[15-16], 关于不同捕捞策略引起的鱼类

适应性方面的实验研究涉及得较少。 

海水青鳉(Oryzias melastigma)隶属于辐鳍亚

纲(Actinopterygii)、颌针鱼目(Beloniformes)、怪

颌鳉科(Adrianichthyidae)、青鳉属(Oryzias)。海水

青鳉体扁平 , 背部平直, 腹部呈圆弧形; 头背部

平坦 , 较宽 ; 腹膜黑色 , 体背部灰褐色 , 体侧和

腹部银白色, 头部、体侧及臀鳍和尾鳍有多数分

散小黑点; 体型较小, 世代周期较短, 可以在实

验室条件下大规模饲养 ; 具有明显的性别特征 , 

耐受能力很强; 卵大, 易观察操作; 仔鱼和鱼卵

对于外界刺激和生存环境中的各种污染物比较敏

感。因此海水青鳉可作为生物学和生态学的海水

模式生物。本研究拟以海水青鳉作为研究对象 , 

探究其生长特征在不同捕捞策略下 F1、F2 和 F3

之间的变化, 及其在不同世代的传递规律, 并从

不同层面和不同角度解析不同捕捞策略下鱼类的

生长差异, 为了解不同捕捞策略对鱼类生长的影

响提供理论基础, 也为现行渔业资源管理措施调

整提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

实验用的海水青鳉来自福建省宁德市南海水

产科技有限公司。用卤虫和瓶装颗粒(德彩幼鱼开

口微粒饲料)作为饵料, 每日投喂 4次至饱食状态, 

时间为 7:00、12:00、17:00、21:00, 光照时间为

7:00~21:00 (达到 600 lx)。实验期间每日测量水温

及和水质参数, 溶解氧质量浓度在(5.85±1.02) mg/L, 

盐度在 29.33±2.33, 水温在(25.65±0.52) ℃, pH 在

7.82±0.13, 氨氮 0.15≤mg/L。 

1.2  实验设计 

实验开始前 , 海水青鳉在实验室进行驯养 , 

以适应饲养条件, 并尽量减少亲本的影响。当海

水青鳉鱼卵孵化后, 选取健康、活力较强的仔鱼

进行实验, 将其分为 7 组, 每组设 3 个重复, 每个

重复 300 尾鱼, 放置于 150 L 养殖桶中, 此为 F1, 

当发现产卵现象 1 周后(约 50%个体达到性成熟), 

测量每尾鱼长度, 进行不同捕捞策略的实验, 分

别采取 90%捕捞率, 75%捕捞率, 50%捕捞率。

75%捕捞率是现阶段高密度捕捞中最常见的收获

率 [17], 本研究将其定义为中强度捕捞 , 并设置

90%高强度捕捞组和 50%低强度捕捞组, 进行对

比。分别为 90%大个体捕捞[即捕捞实验鱼中体长

前 90%的个体, 保留 10%体长最小的实验鱼(即

30 尾)进行下一代繁殖, 简称 90% H-B]、90%随机

捕捞[即随机捕捞实验鱼, 保留 10%的实验鱼(即

30 尾)进行下一代繁殖, 简称 90% H-R]、75%大个

体捕捞[即捕捞实验鱼中体长前 75%的个体, 保留

25%体长最小的实验鱼(即 75 尾)进行下一代繁殖, 

简称 75% M-B]、75%随机捕捞[即随机捕捞 75%

实验鱼, 保留 25%的实验鱼(即 75 尾)进行下一代

繁殖, 简称 75% M-R]、50%大个体捕捞[即捕捞实

验鱼中体长在前 50%的个体, 保留 50%的实验鱼

(即 150 尾)进行下一代繁殖, 简称 50% L-B]、50%

随机捕捞[即随机捕捞 50%实验鱼, 保留 50%的实

验鱼(即 150 尾)进行下一代繁殖, 简称 50% L-R]、

75%小个体捕捞[即捕捞实验鱼中体长最小的 75%

个体, 保留 25%体长最大的实验鱼(即 75 尾)进行

下一代繁殖, 简称 75% M-S]。捕捞后两周开始收

集鱼卵, 鱼卵用淡水恒温 28 ℃、持续充氧进行孵

化, 经过 10 d 孵化, 5 d 内孵化出来的仔鱼为同一

批次为 F2, 当尾数到达 350 尾时放入到新的养殖

桶中并移除 F1, 按照上述实验步骤进行 3 个世代

的捕捞实验。 

1.3  实验方法 

卵径测量: 鱼卵自收集当日记作 1 日龄, 每

隔 1 日在显微镜下进行测量, 每组测量 10 粒, 精

确到 1 μm。 

仔鱼阶段: 自出膜日记入 1 日, 每隔 1 日在解

剖镜下测量全长, 每组 10 尾, 精确到 1 μm。 

生长阶段: 在 20~60 d 时, 每 5 d 进行体长、

全长测量, 每次测量 30 尾, 用游标卡尺进行测量, 
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精确到 0.01 mm, 40 d 和 60 d 各测量 10 尾体长体

重, 吸干鱼体表面水分, 用电子天平测量, 精确

到 0.0001 g。  

孵化率: 每个处理组分别收集同日鱼卵 300

粒, 在 1 L 烧杯中, 用淡水恒温 28 ℃、持续充氧

进行孵化, 每天挑出未受精以及坏卵并记录个数, 

记录最终孵化的仔鱼尾数。 

存活率: 取同日孵化的健康 50 尾仔鱼放置于

5 L 烧杯中, 一日 4 次喂养新鲜的蛋黄汁, 每天换

水在 50%, 10 d 后记录最后存活仔鱼数量。 

体长分布: 在进行捕捞时, 测量所有实验鱼全

长, 精确到 1 mm, 并以 1 cm 为分度单位按照全长

进行分组, 按照尾数计算不同长度组所占比例。 

1.4  指标测定  

1.4.1  生长指标  分别选取 40 日龄和 60 日龄仔

鱼, 体长和体重的关系采用幂函数关系表示:  

W=a×Lb 

式中, L 表示平均体长, W 表示 L 相对的平均体重, 

a 表示生长的条件因子, 一定程度反映生物体的

肥满度, b 表示幂指数系数。 

生长方程选用指数生长方程:  

+1= e iG t
i iW W   

式中, G 表示在短时间间隔内的瞬时增长率, Wi 和

Wi+1分别表示在时间 i和时间 i+1时的体重, t 表

示短时间间隔。 

1.4.2  增长率  仔鱼阶段 1~9 日龄增长率计算公

式如下:  

平均日增全长(growth of average daily, ADG, 

mm/d): ADG=(L9–L1)/9  

全长平均增长率(average growth rate of full 

length, FLAG, %): FLAG=(L9–L1)/L1×100%  

全长特定增长率(specific growth rate of full 

length, FLSG, %/d): 

FLSG=(lgLt2–lgLt1)×100%/(t2–t1) 

式中 t1、t2 表示日龄, Lt1、Lt2 分别表示日龄 t1、t2

时体长, L1 表示 1 日龄全长, L9 表示 9 日龄全长。

体长、全长精确到 0.01 mm。 

特定日龄(40~60 d)增长率计算:  

体重增长率(growth rate of weight, WGR, %): 

WGR=(W60–W40)×100%/W40 

体长增长率(growth rate of body length, BLGR, 

%): BLGR=(L60–L40)×100%/L40  

式中, W60、W40 分别表示 60 日龄和 40 日龄体重, 

L60、L40 分别表示 60 日龄和 40 日龄体长。体重

精确到 0.0001 g; 体长精确到 0.01 mm。 

1.4.3  孵化率与存活率 

孵化率(hatchability, H, %): H=NF/NE×100% 

仔鱼存活率(survival rate, SR, %): SR=Mt/M0× 

100% 

式中, NF 表示孵化出苗的仔鱼个数, NE 表示鱼卵

个数; Mt 表示 9 d 以后存活尾数, M0 表示开始时尾

数(海水青鳉在 10 d以后存活率比较稳定, 因此本

研究选取 10 d 之前进行存活率比较研究)。 

1.5  统计分析 

使用软件 SPSS 19.0 和 Excel 2013 进行数据

处理分析, 数据采用平均值±标准差( x ± SD)表示, 

并用单因素方差分析(one-way ANOVA)检验不同

处理组、不同日龄、不同代际之间的显著性差异, 

显著水平 P=0.05, 极显著水平 P=0.01。 

2  结果与分析 

2.1  不同捕捞策略下海水青鳉卵径大小与孵化率 

由表 1 可知, F0未施加捕捞压力, 其卵径在 1~9 d

期间变化差异较小; F1 和 F2 其卵径大小在 1~9 d

间的差距在 40 μm 以上。不同代际间同日龄卵径

大小逐渐增加; 同日龄不同代际间, F0 和 F1、F2

相比呈极显著性差异(P<0.05)。根据表 2, F0 未施

加捕捞压力, 青鳉卵径在 5 d 最小, 9 d 最大, 总体

差异不大。根据单因素方差分析结果, 9 d, 90% 

H-B 与 90% H-R、75% M-R、50% L-R 和 75% M-S

之间分别存在极显著性差异(P<0.05); 90% H-R 与

三组大个体捕捞策略组呈极显著性差异(P<0.01)。

和 F1卵径数据相比, F2的差异性更加明显, F2卵径

大小在 1100 μm 以上, 明显大于 F1 和 F0。F2 中, 1 

d 时各处理组间差异性不显著。3 d 时, 90% H-R

与 75% M-R、50% L-B、50% L-R 相比呈现极显

著性差异(P<0.01), 且该组卵径为 3 d 卵径中最

小。5 d 时, 90%H-B 与 75%M-B 呈现极显著性差

异(P<0.01); 90% H-R 与 75% M-R、50% L-R 相比

呈现极显著性差异(P<0.01), 与 75% M-B 差异显著
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(P<0.05)。7 d 时, 90% H-B 与 75% M-S 相比呈现

极显著性差异(P<0.01); 90% H-R 与 75% M-B 呈

极显著性差异(P<0.01)。9 d 时, 90% H-B 与除 90% 

H-R 以外的 5 组呈现极显著性差异(P<0.01)。 

 
表 1  海水青鳉同日龄不同代际间卵径比较 

Tab. 1  Comparison of egg diameter between different generations of Oryzias melastigma at the same age 
n=20; x ±SD 

代际 generation 1 日 Day 1 3 日 Day 3 5 日 Day 5 7 日 Day 7 9 日 Day 9 

F0 1081.78±37.74A 1073.32±33.55A 1080.08±43.82A 1088.34±37.93A 1087.16±36.03A 

F1 1067.60±39.78B 1058.78±38.75B 1081.64±40.29A 1096.60±41.92A 1112.67±42.35B 

F2 1113.49±52.56C 1128.59±51.45C 1143.71±49.77B 1152.94±58.98B 1157.77±64.34C 

注: 同一列数值上标不同字母表示有极显著性差异(P<0.01); 相同字母表示无显著性差异. 

Note: Values in the same column with different superscripts denote extremely significant differences (P<0.01); the same superscript denotes no 
significant difference. 

 
表 2  海水青鳉 F0~F2 不同捕捞策略和日龄下卵径均值 

Tab. 2  Average egg diameter under different fishing strategies and ages of Oryzias melastigma during F0−F2 generations 
n=20; x ±SD 

代际 
generation 

捕捞策略 
fishing strategy 

1 日 
Day 1 

3 日 
Day 3 

5 日 
Day 5 

7 日 
Day 7 

9 日 
Day 9 

F0 无 no 1081.78±37.74 1080.08±43.82 1073.32±33.55 1088.34±37.93 1087.16±36.03 

90%H-B 1084.64±43.22A 1076.67±46.29aA 1094.40±58.63aB 1125.87±47.91aA 1139.40±29.72a 

90%H-R 1053.60±39.39B 1037.40±34.56cB 1057.93±41.95b  1082.67±36.21cBC 1086.83±37.18c 

75%M-B 1066.60±42.32 1066.87±32.24abA 1080.83±34.66a 1104.80±36.43bAB 1131.83±48.21ab 

75%M-R 1071.62±38.37 1056.80±32.70b 1088.40±39.30aB 1102.40±38.74bcAB 1100.67±36.33bc 

50%L-B 1070.40±37.25 1057.40±40.62b 1081.86±32.25a 1089.93±35.71bcBC 1116.13±32.33b 

50%L-R 1072.76±40.10 1059.20±41.71b 1088.87±31.50aB 1100.80±43.02bcAB 1102.33±34.08bc 

F1 

75%M-S 1054.07±31.45B 1057.13±33.27b 1079.20±28.7a 1069.73±33.22cC 1110.67±52.26b 

90%H-B 1110.52±45.15 1138.35±54.34 1140.00±41.94bcBCD 1178.09±62.49aAB 1215.74±74.44aA 

90%H-R 1125.56±54.26 1157.70±65.96aA 1153.93±44.98bAB 1140.52±45.43bBC 1186.07±56.52abAB

75%M-B 1127.80±68.27a 1126.60±50.31b 1178.93±60.13aA 1180.87±72.26aA 1147.93±56.38bcBC

75%M-R 1114.10±42.48 1112.33±49.65bB 1116.93±42.68cD 1143.13±36.11b 1164.27±69.01bBC 

50%L-B 1116.30±45.58 1116.60±42.66bB 1142.13±34.19bcBCD 1152.87±50.60 1127.80±51.04cC 

50%L-R 1100.87±52.86b 1122.23±50.18bB 1121.33±38.52cCD 1157.60±58.42 1140.27±57.76bcC 

F2 

75%M-S 1099.80±52.10b 1132.30±35.87b 1147.15±50.56bBC 1122.13±63.27bC 1138.67±47.73bcC 

注: 同一数值上标不同小写字母表示有显著性差异(P<0.05), 大写字母表示极显著性差异(P<0.01), 相同字母表示无显著性差异, 无

字母表示与其他无差异. 

Note: Values in the same column with different lowercase superscripts denote significant differences (P<0.05); different capital superscripts 
denote extremely significant differences (P<0.01); the same superscript denotes no significant difference; no superscript denote no difference. 

 

根据图 1A, F0 未捕捞下其孵化率为 43.83%, 

F1 孵化率均值为 42.70%, 极差为 19%; F3 孵化率

为 36.14%, 极差为 17%。孵化率在代际间呈现降

低的趋势。在 7 个处理组中, 90% H-R 孵化率从

F0 44%降到 F2 26%; 其次下降幅度最大的为 75% 

M-S, 从 44%下降到 33%; 下降幅度最小的为

90%H-B 和 75% M-R。F1 中, 90% H-B、50% L-B

和 50% L-R 大于等于 F0; F2 中, 所有实验组孵化

率均小于 F0。 

根据图 1B 可知, 对于 F1和 F2, 其存活率均低

于 F0 未捕捞实验组; F0 未施加捕捞压力其存活率

为 98%; F1 存活率均值为 94%, 极差为 6%, 其中

最大值为 50% L-B(97%), 最小值为 75% M-S 

(91%); F2 中, 均值为 88%, 极差为 17%, 其中存
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活率最大是 75% M-S, 90% H-B 存活率最低, 为

77%。对比 F0 和 F2 数值, 变化幅度最大的为 90% 

H-B 处理组, 两代差距 21%, 其次为 50% L-B 和

50% L-R(12%), 变化范围最小的为 75% M-S(4%)。

从图中曲线走势情况可以看出, F2 的 90%大个体

捕捞存活率最低(77%), 其次为 F2 的 50%大个体

捕捞和 50%随机捕捞(86%); F1 中 50%大个体捕捞

强度存活率最高(97%), 其次为 F1 中的 50%随机

捕捞(96%)。根据表 1~表 2 卵径大小对比, 90% 

H-B 卵径增加幅度最大, 相比较其孵化率在两代

之间较其余处理组较高; 低强度捕捞组卵径增加

量较小, 其孵化率代际之间波动范围较小; 在孵

化率的变化可见, 即使出膜的仔鱼数量增加但是

其存活数量降低, 胚胎质量下降。 

2.2  不同捕捞策略下海水青鳉仔鱼生长特征 

F0未进行捕捞, 其平均日增全长为0.0935 mm/d, 

全长平均增长率为 22.63%, 全长特定增长率为

2.55%, 以其为基准, 与其他处理组进行比较(表

3); F1 中, 平均日增全长最大的为 75% M-S, 最小

的为 75% M-B; 90% H-R 和 75% M-B 小于 F0; 全

长平均增长率和全长特定增长率最大处理组为

75% M-S, 最小为 75% M-B (表 3)。 

根据图 2, 图中虚线表示 F0(即未捕捞)在相同

条件下增长率, F0 在 1~3 d 增长率为 4.79%; F1 增 

 

 
 

图 1  不同代际和捕捞策略下海水青鳉的孵化率(A)和存活率(B) 

Fig. 1  Hatchability (A) and survival rate (B) of Oryzias melastigma in different generations and fishing strategy 

 
表 3  不同捕捞策略下海水青鳉仔鱼增长率(1~9 d) 

Tab. 3  Growth rates of larva under different fishing strategies of Oryzias melastigma (days 1−9) 

代际 generation 捕捞策略 fishing strategy 平均日增全长 ADG/(μm/d) 全长平均增长率 FLAG/% 全长特定增长率 FLSG/(%/d)

F0 无 no 9.39 22.63 2.55 

90%H-B 9.87 24.07 2.70 

90%H-R 8.06 19.34 2.21 

75%M-B 7.48 17.56 2.02 

75%M-R 9.12 22.23 2.51 

50%L-B 12.49 30.58 3.34 

50%L-R 12.34 30.31 3.31 

F1 

75%M-S 13.13 32.30 3.50 

90%H-B 7.08 15.50 1.80 

90%H-R 9.89 22.06 2.49 

75%M-B 11.22 25.88 2.88 

75%M-R 12.59 30.55 3.33 

50%L-B 10.93 26.70 2.96 

50%L-R 9.93 22.85 2.57 

F2 

75%M-S 12.77 31.05 3.38 
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长率均值为 3.49%, 最大值为 90%H-B 处理组

(7.12%), 最小为 75%M-B 处理组为 1.06%(图 2A); 

F2 增长率为 5.29%, 75% M-R 处理组增长率最大为

6.71%, 90%H-B 最小为 3.54%(图 2B)。F0 在 3~5 d

增长率为 2.93%; F1 增长率均值为 2.11%, 其中

75% M-B (3.41%)和 90%H-R (3.20%)超过 F0, 最

小为 90% H-B 处理组为 0.37%; F2 平均增长率为

2.09%, 75% M-S 处理组增长率最大为 3.78%, 90% 

H-R 最小为 0.37%, 90% H-B 和 50% L-R 增长率小

于 1.00%。F0 在 5~7 d 增长率为 1.16%; F1 增长率

均值为 2.21%, 其中最大值为 75% M-S (3.70%)处

理组, 最小为 75% M-B 处理组为 0.84%, 90%处理

组小于 F0; F2 增长率为 1.02%, 只有 75% M-B 和

90% H-B 高于 F0, 其余均低于 F0。F0 在 7~9 d 增长

率为 0.0136%; F1 增长率均值为 1.91%, 其中最大

值为 50% L-B 处理组, 为 3.96%, 所有的处理组增

长率都大于 F0; F2 增长率均值为 1.23%, 50% L-R 处

理组增长率最大为 2.96%, 90% H-B最小为 0.006%。 

 

 
 

图 2  海水青鳉全长特定增长率 

A: 3 d-F1; B: 3 d-F2; C: 5 d; D: 7 d. 
Fig. 2  Specific growth rate of full length of Oryzias melastigma 
A: 3 day-generation 1; B: 3 day-generation 2; C: day 5; D: day 7. 

 

通过 5 d 内特定增长率的变化情况(图 2C),  

F0 在 1~5 d, 3~7 d 和 5~9 d 的增长率逐渐降低,  

由 7.72%降到 4.09%, 最后到 1.17%。F1 和 F2 的

增长率呈现降低的趋势, F1 在 1~5 d, 3~7 d, 5~  

9 d 的平均增长率从 5.59%~4.32%~4.12%, F2 从

10.32%~4.24%~1.42%, F2 变化幅度最大。1~5 d,  

F1 增长率均低于 F0, F2 中, 75%M-R、50%L-B 和

75%M-S 增长率高于 F0, 其余均低于 F0 且

90%H-B 最低。3~7 d, 90%H-B F1 特定增长率低 

于 F0, 而 F2 中仅有 75%M-B 和 75%M-S 高于 F0。

5~9 d, F1 与 F2 均高于 F0, F1 中最高值为 75%M-S 

(6.54%), 最低值为 90%H-B(1.88%); F2 中最高值

为 50%L-R(3.67%), 最低值为 75%M-S(1.42%)。

通过 1~7 d 和 3~9 d 增长率可见, 1~7 d 增长率明

显高于 3~9 d, 90%捕捞组在前后两个时期的差值

最大 (图 2D)。 

由表 4 结果可知, F1 未施加捕捞压力, 仔鱼在

1~9 d 时全长最大差值为 841 μm, F2 和 F3 在 1~9 d

全长最大差值分别为 985 μm 和 945 μm, 随着代

际增加, 同日龄仔鱼全长呈现逐渐增大趋势。 
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根据表 5, F1 为未捕捞, 以 F1 为基准, F2 中

50%低强度捕捞组卵径与 F1 同日龄大小差异较小, 

对于中高强度捕捞度差异较大, F3 中差异较明显, 

高强度捕捞组仔鱼全长明显高于 F1, 并且在 1~  

3 d 龄时差异较大。F2 为经过捕捞刺激后的第一代

仔鱼, 其全长差异最明显的为低强度捕捞组。F2

与 F1 相比变化幅度较小, 尤其是 90%捕捞组变化

幅度小于其余处理组, 低强度捕捞组和小个体捕

捞组全长增量较大。F3 与 F1 进行对比发现, 相同

捕捞策略不同日龄下增长幅度最大的为 90%和

75%大个体和随机捕捞组, 其增加量远高于低强

度捕捞组和 75%小个体捕捞组。 

2.3  不同捕捞策略下海水青鳉幼鱼生长特征 

在不同捕捞策略下, 根据海水青鳉体长和体

重数据, 通过 SPSS 19.0 计算体长–体重关系式, 

参数计算结果参考表 6。F1, 在施加不同强度捕捞 

 
表 4  同日龄不同代际间海水青鳉仔鱼全长比较 

Tab. 4  Comparison of full length of larvae between different generations of Oryzias melastigma at the same age 
n=20; x ±SD 

代际 generation 1 日 Day 1 3 日 Day 3 5 日 Day 5 7 日 Day 7 9 日 Day 9 

F1 3720.00±220.34A 4153.33±143.20A 4355.56±144.31A 4443.33±147.82A 4561.76±160.25A 

F2 3705.91±224.41A 4031.44±278.10B 4231.56±250.32B 4445.66±238.98A 4690.23±320.51B 

F3 3863.00±305.94B 4346.50±299.90C 4540.00±301.75C 4675.00±293.78B 4808.50±225.01C 

注: 同一列数值上标不同字母表示有极显著性差异(P<0.01); 相同字母表述无显著性差异. 

Note: Values in the same column with different superscripts denote significant differences (P<0.01); the same superscript denotes no significant 
difference. 

 
表 5  F1~F3 不同捕捞策略和日龄下海水青鳉仔鱼全长 

Tab. 5  Full length of larvae under different fishing strategies and ages of F1–F3 generations of Oryzias melastigma 
n=20; x ±SD 

代际 
generation 

捕捞策略 
fishing strategy 

1 日 
Day 1 

3 日 
Day 3 

5 日 
Day 5 

7 日 
Day 7 

9 日 
Day 9 

F1 无 no 3720.00±220.34 4153.33±143.20 4355.56±144.31 4443.33±147.82 4561.76±160.25 

90%H-B 3690.63±229.11 4364.10±295.12aA 4387.50±294.36aA 4511.43±211.12 4578.79±196.46aA

90%H-R 3751.72±232.41 3965.63±216.44bcBC 4269.23±276.79 4380.95±210.97bcB 4477.42±214.02aA

75%M-B 3832.00±186.46a 3926.47±265.50bcBC 4247.22±202.11 4330.00±266.72cB 4504.76±204.76aA

75%M-R 3692.59±197.92 3918.42±155.71cBC 4100.00±220.91bB 4402.38±249.38bc 4513.33±167.61aA

50%L-B 3660.00±281.13 3976.67±209.57cC 4165.00±159.4b 4535.29±238.53bc 4842.00±368.17bB

50%L-R 3675.00±209.45b 3903.57±123.17bAB 4168.97±230.07b 4380.00±245.91aA 4798.77±343.69bB

F2 

75%M-S 3665.52±181.81 4117.24±264.67bcBC 4205.00±234.19bB 4552.08±175.03ab 4776.54±306.30bB

90%H-B 4086.67±318.11aA 4433.33±220.24bAB 4500.00±227.43 4723.33±244.50ab 4720.00±215.60bB

90%H-R 4035.00±149.65aA 4640.00±208.76aA 4680.00±241.92b 4765.00±215.88a 4925.00±129.27aA

75%M-B 3903.33±283.43ab 4386.67±293.30bAB 4643.33±211.21b 4846.67±185.20aA 4913.33±187.05aA

75%M-R 3710.00±342.76abB 4330.00±317.48bcBC 4653.33±326.67 4710.00±305.52 4843.33±207.92 

50%L-B 3770.00±261.49bcB 4296.67±339.86cC 4493.33±271.56 4710.00±264.38bcB 4826.67±206.67bB

50%L-R 3683.33±213.48bc 4113.33±217.72bBC 4443.33±374.79a 4513.33±320.27cB 4666.67±268.24 

F3 

75%M-S 3910.00±268.26cB 4323.33±248.70bcBC 4413.33±318.11 4486.67±311.54 4803.33±214.13 

注: 同一列数值上标不同小写字母表示有显著性差异(P<0.05), 大写字母表示极显著性差异(P<0.01), 相同字母表示无显著性差异 , 

无字母表示与其他无差异. 

Note: Values in the same column with different lowercase susperscripts denote significant differences (P<0.05) with different capital susperscripts 
denoting extremly different significant differences (P<0.01). Same superscripts denote no significant difference, and those no superscript 
denote no difference. 
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压力下, 其体长与体重方程参数差异较小, b 值均

值为 3.10, 最大值为 3.21, 是 90%H-B 处理组, 最

小值是 2.97 为 50%L-B 处理组, 极差为 0.24; a 值

均值为 1.67×10–5, 其中最大值为 2.45×10–5, 最小

值为 1.13×10–5, 极差为 1.32×10–5。在 F2, 在不同

强度捕捞策略下, 其体长与体重关系式参数较 F1

变化大, b 值均值为 3.26, 变化范围为 3.11~3.44, 

极差为 0.33, 其中 90%H-R 处理组数值最大 , 

50%L-R 处理组最小; a 值均值为 0.937×10–5, 其变

化范围为 1.32×10–5~0.612×10–5, 极差为 0.715× 

10–5, 最大值为 50%L-R 处理组, 最小值为 90%H-R。

F3 中, 在不同强度捕捞策略下, b 的均值为 2.95, 

变化范围为 3.15~2.80, 极差为 0.35, 其中 75%M-R

处理组数值最大, 75%M-B 处理组最小; a 值均值

为 2.32×10–5, 其变化范围为 1.29×10–5~3.26×10–5, 

极差为 1.96×10–5。最大值为 75%M-R 处理组, 最

小值为 75%M-R。 

根据指数生长方程计算其瞬时增长率(G), 结

果如表 7 所示。F2 中, G 值在各处理组间差异较小, 

最大为 50%L-B, 最小为 75%M-S; F3, 最小为

90%H-B 组, 仅为 0.01428, 最大值为 50%L-B。从

F1–F3, 随着捕捞压力的实施以及累积效应, F3 幼

鱼瞬时增长率均低于 F2 对应处理组, 50%L-B 在

两代中差异较小, 保持稳定水平, 其余均呈现不

同程度降低, 所有处理组中 F3 的 90%大个体捕捞

组为瞬时增长率最低值。 

表 8 为不同捕捞策略下幼鱼增长率, F2 体重

增长率均高于 100%, 平均值为 180.12%, 而 F3 体 
 

表 6  不同捕捞策略下海水青鳉体长与体重方程 

Tab. 6  The model of length and weight under different fishing strategies of Oryzias melastigma 

代际 generation 90%H-B 90%H-R 75%M-B 75%M-R 50%L-B 50%L-R 75%M-S 

a 

F1 1.13×10–5 1.20×10–5 1.27×10–5 2.45×10–5 2.31×10–5 2.05×10–5 1.29×10–5 

F2 1.18×10–5 6.12×10–6 6.31×10–6 8.27×10–6 1.29×10–5 1.33×10–5 6.95×10–6 

F3 2.60×10–5 1.66×10–5 3.26×10–5 1.29×10–5 2.70×10–5 2.74×10–5 1.98×10–5 

b 

F1 3.21 3.20 3.17 2.98 2.97 3.02 3.16 

F2 3.17 3.44 3.39 3.28 3.12 3.11 3.36 

F3 2.90 3.07 2.80 3.15 2.89 2.88 3.00 

 
表 7  不同捕捞策略下青鳉幼鱼瞬时增长率 

Tab. 7  Instantaneous growth rates of juvenile Oryzias melastigma under different fishing strategies 

代际 generation 90%H-B 90%H-R 75%M-B 75%M-R 50%L-B 50%L-R 75%M-S 

F2 – – 0.05176 0.05140 0.05433 0.05323 0.04577 

F3 0.01428 0.02788 0.02706 0.03662 0.05171 0.02772 0.03178 

 

表 8  不同捕捞策略下青鳉幼鱼增长率 

Tab. 8  Growth rates of juvenile Oryzias melastigma under different fishing strategies 
% 

代际 
generation 

捕捞策略 
fishing strategy 

体重增长率 
WGR 

体长增长率
BLGR 

代际 
generation 

捕捞策略 
fishing strategy

体重增长率 
WGR 

体长增长率
BLGR 

90%H-B — 32.42 90%H-B 34.47 10.40 

90%H-R — 21.07 90%H-R 61.22 14.17 

75%M-B 179.91 31.64 75%M-B 64.02 15.25 

75%M-R 179.53 27.46 75%M-R 112.26 24.11 

50%L-B 196.40 32.39 50%L-B 116.33 24.96 

50%L-R 206.82 32.38 50%L-R 154.47 25.28 

F2 

75%M-S 137.98 31.77 

F3 

75%M-S 88.39 22.90 
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重增长率普遍降低, 平均值为 90.17%, F2 为 F3 的

两倍, 且 F2 每一个实验组增长率均高于 F3 实验组, 

F2WGR 极差为 68.84, F3 为 120; F2 BLGR 极差为

11.35, F3 为 14.88; F2 FLGR 极差为 7.76, F3 为

18.01, F3 3 种增长率极差范围均大于 F2。F2 体长

和全长增长率的平均值分别为 29.89%、29.23%, 

而 F3 体长增长率平均值为 19.58%、22.93%, 均低

于 F2。F2 BLGR 的最低值为 90%H-R (21.07%),  

F3 为 90%H-B (10.40%), F2 最高值为 90%H-B 

(32.42%), F3 为 50%L-R (25.28%), 最高、最低值

差距较大。 

3  讨论 

卵径的大小对鱼类早期发育和存活研究具有

重要的生物学意义, 一般认为大卵径鱼卵质量优

于小卵径鱼卵, 大卵径鱼卵更容易存活[18]。不同

捕捞策略下, 海水青鳉在不同发育时期和代际之

间卵径大小差异明显(表 1, 表 2), 随着代际增加, 

其累积效应在同日卵径上差异上极显著, 并且随

着日龄增加, 在不同代际间其卵径差异逐渐增加, 

差异最大的为 9 日卵径, F0 与 F2 差异为 70 μm。

由此可见, 高强度捕捞对鱼卵大小差异十分显著, 

并随着代际增加, 差异逐渐增大。为增加补充群

体数量 , 体型较大的个体通常有更高的存活率 , 

较高的繁殖力, 对异性更强的吸引力, 有更强的

抵御饥饿的能力[19], 通过对仔鱼在 1~9 d 全长分

析结果, 不同代际之间有极显著性差异(表 4), 在

相同捕捞策略下 , 不同代际间差异性最大的为

90%和 75%中高强度捕捞组(表 5), 而低强度捕捞

组在卵径和仔鱼全长形状上差异均为最小。通过

中高捕捞强度刺激, 短短 3 代内, 青鳉在仔鱼全

长明显增大, 不同日龄下卵径较未捕捞情况下有

显著性差异。通常情况下, 海水鱼幼体死亡率在

99%[20], 因而更大的卵径[21]、孵化时仔鱼个体较

大和更快的生长速度[22-23]大大提高了存活的可能

性, 这些幼体特征的轻微下降可能会对幼体阶段

的补充群体产生相当大的后果。90%高强度捕捞

组在孵化率上明显高于其余处理组, 但是其存活

率却显著性下降, 卵径和仔鱼全长增加导致高强

度组下孵化率的增加或维持稳定, 但是其仔鱼存

活率显著下降, 相比较, 75%和 50%捕捞强度下

的处理组在两代之间差异较小, 基本处于稳定状

态。高强度捕捞导致的孵化率升高、存活率降  

低, 与早期发育过程中卵径大小[21]、孵化时仔鱼

长度[22]相关, 短期高强度捕捞所产生的表型性状

的变化, 可能是遗传影响, 或产生的表型可塑性, 

可在后续作进一步研究。 

在高强度捕捞策略下, 仔鱼发育阶段全长增

长率显著低于中低强度捕捞策略, 其前期增长速

率明显高于后期。与此对比, 低强度捕捞策略下, 

幼鱼发育阶段各项增长率显著高于其余捕捞策略

组, 后期发育速度高于前期。然而, 有研究表明, 

某些结构的发育速度会限制其他身体结构的增长

率, 或者以其他结构缺陷作为代价, 例如快速增

长的蜗牛壳会变薄, 因而更容易遭受到捕食者的

袭击[24], 快速增长会导致形态受损[25]、疾病发病

率增加[36]、成年期高代谢率[27]等, 因此仔鱼时期

的快速增长是否会对后期某些器官、组织产生影

响, 有待进一步研究。通过对体长体重方程(表 6)

和指数生长方程(表 7)结果, 随着代际增加, 捕捞

累积效应的存在, 导致 F3 瞬时增长率明显低于 F2

同处理组, 且两代中 50%大个体捕捞组瞬时增长

率较稳定 , 而 90%大个体捕捞组瞬时增长率最

低。肥满度差异较大的是 F2 中 90%和 75%中高强

度捕捞组, 并且 F1 和 F3 中, 高强度捕捞组的肥满

度均较小, 可以说明在高强度捕捞压力下, 海水

青鳉的肥满度较差 , 肥满度状况的变化会对鱼

类繁殖力产生不同程度的影响。与目前我国多种

经济鱼类的研究结果相同 , 随着捕捞强度的增

加, 20 世纪 80 年代比 60 年代 2 个小黄鱼群系个

体生长速度升高, 性成熟年龄提前, 也是肥满度

下降的主要原因; 小型个体所占比例升高导致异

速生长因子偏向于低龄阶段生长 [28]; 蓝点马鲛

(Scomberomorus niphonius)繁殖群体低龄化、小型

化现象突出[29]; 东海带鱼渔获年龄 已由 20 世纪

50 年代末期 0~6 龄缩短至 0~4 龄, 以 0~1 龄为主, 

群体平均长度由 250 mm 降至 210 mm[30-31]。可见

面对高强度捕捞压力及环境压力, 鱼类为种群延

续 , 已经表现出适应性反应 , 生物学特征发生  

变化[32]。 
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本研究结果表明, 短期高强度捕捞使海水青

鳉卵径增大、仔鱼全长增加, 孵化率增加但存活

率下降, 世代累积效应明显, 通过对不同发育阶

段的增长率分析, 高强度捕捞下海水青鳉的在仔

鱼时期前期增长率明显高于后期, 幼鱼时期增长

率明显低于低强度捕捞组, 高强度捕捞瞬时增长

率为同代际间最低, 肥满度较差, 会导致繁殖力

降低。根据本实验结果, 高强度捕捞会在短时间

内对鱼类表型特征产生变化, 并且随着世代累积

效应, 会加剧鱼类向小型化发展, 虽然现在网目

尺寸有所放大, 但效果不显著。从渔业管理角度

而言, 卵径、仔鱼长度和增长率的变化是至关重

要的, FIE 导致的表型性状变化是很快的, 体型差

异在表型变化到遗传变化的时间跨度需要多久还

不可知, 目前的高强度捕捞会加剧这种变化, 对

后续种群的恢复力和持续性影响程度如何, 有待

于进一步研究。 
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Growth of Oryzias melastigma with different fishing strategies 

SU Chengcheng1, 3, SHAN Xiujuan1, 2, SHAO Changwei1, 2 
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2. Laboratory for Marine Fisheries Science and Food Production Processes, Pilot National Laboratory for Marine Sci-
ence and Technology (Qingdao), Qingdao 266071, China; 

3. College of Marine Sciences, Shanghai Ocean University, Shanghai 201306, China 

Abstract: Different fishing strategies have different effects on adaptive changes in the morphological characteris-
tics of fish species. To evaluate the impact of different fishing strategies on the growth characteristics of fish, the 
marine medaka (Oryzias melastigma) was used as the model organism. Seven fishing strategies were used: 90% 
large individual fishing (high-intensity large individual fishing, H-B), 90% random fishing (high-intensity random 
fishing, M-R), 75% large individual fishing (middle-intensity large individual fishing, H-B), 75% random fishing 
(middle-intensity random fishing, M-R), 50% large individual fishing (low-intensity large individual fishing, L-B), 
50% random fishing (low-intensity random fishing, L-R), and 75% small individual fishing (middle-intensity small 
individual fishing, M-S). The growth characteristics of O. melastigma in the F1–F3 generations were determined. 
The egg diameter and larval length of O. melastigma were significantly different under the different fishing stra-
tegies in the same generation (P<0.01). Among different generations, the egg diameter increased in the high- in-
tensity fishing treatment group (90% fishing strategy condition) and decreased in the low intensity fishing trea-
tment group (50% fishing strategy condition). However, different generations had little effect on the hatchability 
and survival rate of the next generation of eggs. The growth rate of the low-intensity fishing treatment group was 
higher than that of the other treatment groups in the juvenile stage among different generations. During the inter-
generational larval development stage, the growth rate of the high-intensity fishing treatment group increased ra-
pidly. This growth rate was significantly higher in the early stage than in the late stage. However, the growth rate 
of the high-intensity fishing treatment group was lower in the larval and juvenile stages. With the increase in ex-
ternal fishing pressure, the instantaneous growth rate of the high-intensity fishing treatment group was the lowest 
among the same generation. The instantaneous growth rates of the low-intensity and large individual fishing stra-
tegy groups were stable among generations. Similar to the current fishing strategy, high intensity and large indivi-
dual fishing will lead to great differences in the biological characteristics of fish in three generations. Therefore, 
for the sustainable utilization of fishery resources and to predict the development trend of fish evolution, it is im-
perative to study the changes in biological traits of fish caused by fish-induced evolution by simulating the dif-
ferent fishing strategies. 
Key words: Oryzias melastigma; fishing strategy; growth; fishery resources 
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摘要: 基于大型经济海藻的经济和生态价值, 开发具有潜力的新栽培物种是海藻栽培产业健康多样化发展的保障。

多肋藻(Costaria costata)是一种具有很高营养价值及经济价值的大型褐藻 , 但并非我国本土物种。本研究采用

MaxEnt 模型预测多肋藻在我国的适生情况, 并探究不同因子对多肋藻孢子体生长的影响, 旨在为开展多肋藻栽培

提供支撑。结果表明, 当正则化参数为 1, 训练集与测试集比值为 70 : 30 时, 模型预测性能最佳。基于环境因子的

相关性和对模型的贡献率, 筛选出 8 项用于多肋藻适生预测模型的构建, 其中温度与光强对多肋藻自然分布的影

响最大, 在光强不低于 4 μmol/(m2·s), 月均温度不低于 7 ℃, 多肋藻的适生概率较高。模型显示, 多肋藻在我国的

适生区主要分布于黄渤海, 约占该海域面积的 11.32%, 其中 8.08%为边缘适生区和低适生区, 中适生区和高适生

区分别占 1.33%和 1.91%, 主要位于辽东湾。表明辽东湾、大连沿海以及山东半岛沿海是多肋藻引种栽培的适宜海

域。但辽东湾部分区域的高适生性也预示高入侵风险性, 若开展人工栽培, 应加强生态安全性方面的评估。 

关键词: 多肋藻; MaxEnt; ArcGIS; 生态风险; 适生分布 
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多肋藻(Costaria costata)是一种具有很高营

养价值与经济价值的大型海藻, 富有碘及人体所

需的多种微量元素, 在日本具有悠久的食用历史[1]; 

是海洋牧场及海底森林的重要组成部分, 为海胆

及鲍等经济海洋动物提供饵料。多肋藻自然分布

于北太平洋的潮间带或潮下带沿海地区, 包括美

国阿拉加斯加到加利富尼亚、俄罗斯远东的鄂霍

次克海和大彼得湾、朝鲜半岛东北部、日本北部

沿岸海域[2]。近年来, 多肋藻被引入我国进行人工

栽培试验[3-5]。无论出于经济效益发展规模化栽培, 

还是出于环境生态效应进行藻场移植, 多肋藻作

为外来物种 , 首先必须掌握其生态适应性特征 , 

其次还要考虑其入侵风险等生态安全性[6-7]。然而

相关研究较少。 

物种分布模型(species distribution model, SDM)

主要是根据物种特定的生存环境及存在的分布位

点 , 通过模型的数学算法模拟出其基本生态位 , 

可解释为物种出现的概率分布或生境适宜度等[8]。

SDM 现已广泛运用于生物引种栽培[9-10]、生物入

侵防范[11-12]、气候变化引起的物种迁移[13]、多样

性资源保护 [14]、自然保护区的选址 [15]、病害防

治 [16]等多个领域的研究。目前应用较广的 SDM

有 BIOCLIM、CLIMEX、DOMAIN、GAM、GARP、

MaxEnt、ENFA 等[9-19]。Elith 等[15]针对 226 个物
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种, 比较了 GARP、BRT、MaxEnt 等 16 种模型的

预测效果, 发现 MaxEnt 较其他模型更佳。王运生

等[17]通过研究相似穿孔线虫的适生分布情况, 也

证实MaxEnt模型比BIOCLIM、CLIMEX、DOMAIN、

GARP 等预测效果更好。赵晓冏等 [18]通过对比

MaxEnt 与 GARP 在不同样本量与空间分布上的预

测精度, 结果显示 MaxEnt 预测精度优于 GARP。

Hernandez 等[19]比较几种模型对不同等级样本量

的预测效果, 表明 MaxEnt 的预测结果无论对大

样本量还是小样本量都更稳定精确。 

MaxEnt (maximum entropy)模型是基于最大

熵理论, 即假设物种在没有约束的情况下, 会尽

最大可能扩散蔓延, 接近均匀分布。最大熵模型

以物种仅存在分布信息及相关环境因子信息, 依

靠数学模型来推算物种的生态需求, 并模拟物种

在目标区域的适生概率[20]。基于 MaxEnt 模型的

预测精确性及操作便捷性, 国外学者利用该模型

对海洋藻类开展研究, Assis 等[21]利用 MaxEnt 在

内的 3 种生态模型对墨角藻(Fucus vesiculosus)的

过去、现在以及未来的分布趋势进行了探讨; Neiva

等[22]结合 MaxEnt 和线粒体 DNA(mtDNA)数据, 

研究了沟鹿角菜(Pelvetia canaliculata)的生物地

理演化信息; Pauly 等[23]利用 MaxEnt 预测了丝毛

藻属(Trichosolen)物种在全球珊瑚中的分布; Ty-

berghein 等[24]利用刺松藻(Codium fragile)的分布

数据和 MaxEnt 模型对 Bio-ORACLE 海洋数据集

的效用进行了评价; Verbruggen 等[25]通过 MaxEnt

模型预测了所有仙掌藻属(Halimeda)物种在全球

范围的分布。国内 SDM 在海洋藻类中的应用才

刚刚起步, 孙昕等[26]利用 MaxEnt 模型预测了极

北海带(Laminaria hyperborea)在我国海域的适生

分布情况。本研究通过 MaxEnt 模型对多肋藻在

我国海域的适生分布情况进行预测, 并对入侵风

险进行探讨, 以期为引种多肋藻、发展规模化栽

培提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  生态模型的构建 

所采用的生态位预测模型为最大熵模型

MaxEnt 3.4, 运用 ArcGIS 10.2 划分适生区。 

1.1.1  数据来源 
(1) 物种分布数据   多肋藻分布信息来源 : 

全球生物多样性信息网络 GBIF (http://www.gbif. 

org/)和文献资料, 选取明确位置的分布点, 并通

过地名数据库 GNDB (Geographic Names Database)

查验经纬度坐标信息。一共获得 1200 条空间分布

点数据, 将其整理成物种名–经度–纬度形式, 保

存为*.CSV 格式文件。 

(2) 环境变量数据  来源于全球海洋生物扩

散模型环境数据库 Bio-ORICLE (http://bio-oracle. 

org/)中基于 2000─2014 年期间月平均值的气候

数据编制的图层, 其空间分辨率为 5 arcmin (约为

9.2 km), 下载格式为*.asc 格式。选择影响海洋藻

类分布的 42 项环境参数(表 1)。 

(3) 地图数据  选用 1∶400 万中国省级行政

区图作为分析地图, 从国家基础地理信息系统网

站(http://nfgis.nsdi.gov.cn)下载。 

1.1.2  数据处理 
(1) 分布数据的空间过滤  1200 个物种分布

点的数据通过 Excel 删除重复点后, 将剩余分布

位点导入 ArcGIS 中, 通过投影工具, 对分布点建

立以 m 为单位的坐标系, 并以每个分布点为中心, 

建立半径为 5 km 的圆型区域进行邻域分析, 删去

重叠交叉的分布簌, 随机保留其中一个位点, 将

最终保留下的 151 条分布点数据用于模型构建。 

(2) 环境变量的相关性检验与筛选  将上述

获取的 151 条分布点与 42 个环境变量导入 MaxEnt

模型中, 将 75%的分布点用于训练集以拟合模型, 

剩余 25%的位点用于测试集以评估模型, 以 logistic

格式输出结果, 其余软件参数为系统默认值, 通

过刀切法(Jackknife)对环境变量进行筛选, 去除

11 项对模型贡献率为 0 的环境变量。采用 ArcGIS

中的转换工具(conversion tool)将剩下的 31 个环

境变量的格式转化成栅格格式(*.flt), 利用空间分

析工具(spatial analyst tool)进行多重线性分析, 检

验变量之间的相关性, 对相关性绝对值>0.8 的变

量只保留一个用于模型构建以消除相关变量之间

的过度拟合。针对ǀ相关性ǀ>0.8 的环境变量, 本研

究对比了两种筛选方法对预测结果的影响: a)随

机选取(随机法), b)根据对模型的贡献度大小(最 



1590 中国水产科学 第 28 卷 

 

表 1  海洋水文环境参数 

Tab. 1  Marine hydrological environmental factors 

环境变量 
environment  

variable 

参数 
parameter 

环境变量 
environment 

variable 

参数 
parameter 

环境变量 
environment  

variable 

参数 
parameter 

Bio 1 最大月均海流流速 
currents velocity. Lt. max 

Bio 15 最高光照强度 
light at bottom. max 

Bio 29 最低磷酸盐 
phosphate. min 

Bio 2 最小月均海流流速 
currents velocity. Lt. min 

Bio 16 年均光照强度 
light at bottom. mean 

Bio 30 年均磷酸盐变化范围 
phosphate. range 

Bio 3 最大海流流速 
currents velocity. max 

Bio 17 最低光照强度 
light at bottom. min 

Bio 31 最高月均盐度 
salinity. Lt. max 

Bio 4 年均海流流速 
currents velocity. mean 

Bio 18 年均光照强度变化范围
light at bottom. range 

Bio 32 最低月均盐度 
salinity. Lt. min 

Bio 5 最小海流流速 
currents velocity. min 

Bio 19 最高月均硝酸盐 
nitrate. Lt. max 

Bio 33 最高盐度 
salinity. max 

Bio 6 年均海流流速变化范围 
currents velocity. range 

Bio 20 最低月均硝酸盐 
nitrate. Lt. min 

Bio 34 年均盐度 
salinity. mean 

Bio 7 最高月均溶解氧 
dissolved oxygen. Lt. max 

Bio 21 最高硝酸盐 
nitrate. max 

Bio 35 最低盐度 
salinity. min 

Bio 8 最低月均溶解氧 
dissolved oxygen. Lt. min 

Bio 22 年均硝酸盐 
nitrate. mean 

Bio 36 年均盐度变化范围 
salinity. range 

Bio 9 最高溶解氧 
dissolved oxygen. max 

Bio 23 最低硝酸盐 
nitrate. min 

Bio 37 最高月均温度 
temperature. Lt. max 

Bio 10 年均溶解氧 
dissolved oxygen. mean 

Bio 24 年均硝酸盐变化范围 
nitrate. range 

Bio 38 最低月均温度 
temperature. Lt. min 

Bio 11 最低溶解氧 
dissolved oxygen. min 

Bio 25 最高月均磷酸盐 
phosphate. Lt. max 

Bio 39 最高温度 
temperature. max 

Bio 12 年均溶解氧变化范围 
dissolved oxygen. range 

Bio 26 最低月均磷酸盐 
phosphate. Lt. min 

Bio 40 年均温度 
temperature. mean 

Bio 13 最高月均光照强度 
light at bottom. Lt. max 

Bio 27 最高磷酸盐 
phosphate. max 

Bio 41 最低温度 
temperature. min 

Bio 14 最低月均光照强度 
light at bottom. Lt. min 

Bio 28 年均磷酸盐 
phosphate. mean 

Bio 42 年均温度变化范围 
temperature. range 

注: max−最大值; mean−均值; min−最小值; Lt. max−年最大值的平均值; Lt. min−年最小值的平均值; range−年最大值与最小值的绝对差

的平均值. 

Note: max−maximum record; mean−the long-term average; min−minimum record; Lt. max−average of the maximum records per year;     
Lt. min−average of the minimum records per year; range−the average of the absolute difference between the minimum and maximum records 
per year. 

 

大贡献法)。 
1.1.3  模型参数优化 

(1) 正则化参数的优化  将经过空间过滤后

的物种分布点与上述最大贡献法筛选出的环境变

量导入 MaxEnt 模型, 设置 8 组正则化参数 β (0.5、

1.0、1.5、2.0、2.5、3.0、3.5、4.0), 其他设置为

系统默认值。训练集与测试集用 5–折交叉验证法

验证 8 组不同正则化参数运行模型的平均测试

AUC 值, 取最高 AUC 值的正则化参数用于后续

模型构建。 

(2) (训练集 : 测试集)比值的优化  设置 4 组训

练集与测试集组合(50 : 50、70 : 30、75 : 25、80 : 20), 

正则化参数取上述 8 组不同系数经 5–折交叉验证

后的最佳 β 值, 环境变量同 1.1.3(1)筛选, 并选择

随机种子设置, 其余参数为系统默认值, 每组重复

运行 10 次, 比较各组的平均测试 AUC 值, 选择最

高 AUC 值的训练集: 测试集组合用于模型构建。 

1.2  多肋藻在我国适生情况预测 

1.2.1  预测模型构建  将经 1.1.2 处理的分布点、

环境变量数据分别导入 MaxEnt 模型, 根据 1.1.3
优化结果设置正则化参数 β 以及训练集: 测试集

参数, 构建环境变量响应曲线, 并采用刀切法检
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测环境变量的贡献值, 以 logistic 格式输出概率分

布预测图。 

1.2.2  适生区划分  将模型输出结果的*.asc 格

式图层导入 AcrGIS, 通过转换工具 (conversion 

tool)执行 to Raster 命令, 将其转换成栅格数据格

式(*.fit)。将转换完成的栅格数据图层与中国省级

行政区域图进行叠加。利用空间分析工具中的重

分类功能(reclassify)对叠加的图层进行自然间断

法划分适生区, 得到适生分布图。 

MaxEnt 模型预测多肋藻的适生值是连续的

栅格数据, 数值在 0~1。按照适生概率值的大小将

多肋藻的适生分布区域划分为 5 个等级: 高适生

区(≥0.5)、中适生区(0.3~0.5)、低适生区(0.1~0.3)、

边缘适生区(0.05~0.1)、非适生区(≤0.05)[27]。该

数值同时对应于相应的入侵风险等级。 

1.3  模型的评估与验证 

1.3.1  ROC 曲线检验  采用受试者工作特征曲

线(receiver operating characteristic curve, ROC 曲

线)对分布模型进行精度检验。ROC 曲线是以假阳

性率为横坐标, 真阳性率为纵坐标, 绘制而成的

曲线, 通过改变诊断阈值来获得更多真(假)阳性

率值。ROC 曲线下方的面积即为 AUC (area under 

curve)值, AUC 的数值范围为 0~1, 一般认为 AUC

值为 0.5~0.7 时诊断模型精度较低, 0.7~0.9 时诊断

价值中等, 大于 0.9 时诊断价值较高[17]。 

1.3.2  实地考察调研  2018─2020 年, 主要在黄

渤海海域进行多次实地考察调研多肋藻的自然资

源分布情况。 

1.3.3  多肋藻孢子体生长实验 
(1) 实验材料  本实验所用的多肋藻孢子体

幼苗(5~20 cm)采自山东荣成育苗场(由东方海洋

科技股份有限公司提供)。暂养条件为: 温度 10 ℃, 

光照强度 60 μmol/(m2·s), 光周期 12L∶12D, 营养

盐(NO3
–-N: 1 mg/L, PO4

3–-P: 0.1 mg/L), 盐度 31。 

(2) 实验方法  每处理组随机挑选鲜重约 3 g

的完整藻体置于 2 L 锥形瓶中充气培养, 在 GXZ

智能型光照培养箱中分别设置 4 组单因子生长实

验。温度: 6 ℃、10 ℃、14 ℃、18 ℃、22 ℃; 光

强: 30 μmol/(m2·s)、60 μmol/(m2·s)、90 μmol/(m2·s)、

120 μmol/(m2·s); 盐度: 21、26、31、36; 营养盐

[NO3
–-N, PO4

3–-P/(mg/L)]: (0, 0)、(0.5, 0.05)、(1, 

0.1)、(2, 0.2)。上述单因子实验的其他条件同暂养

条件。持续培养 10 d, 每隔 3 d 换 1 次培养液, 第

10 天称量鲜重, 每实验组设置 3 个平行。 

(3) 数据处理  根据 RGR=[ln(Wt/W0)/t]×100%

计算其相对生长速率, 其中 W0 为初始藻体的鲜

质量(g), Wt 为实验结束时藻体的鲜质量(g), t 为实

验持续的时间(d)。采用 SPSS 18.0 数据统计软件

进行方差分析、多重比较, P<0.05 表示差异有统

计学意义。 

2  结果与分析 

2.1  预测模型的构建 

2.1.1  环境变量筛选  42 组环境变量通过刀切

法筛选, 发现对模型贡献最大的为 Bio18 (年均光

照强度变化范围), 其次为 Bio17 (最低光照强度), 

Bio15 (最高光照强度)、温度、盐度都有一定的影

响, 而海水流速则几乎没有影响, 营养盐中磷酸

盐比硝酸盐的影响大(表 2)。 

对贡献率大于 0 的环境变量进行相关性检验, 

根据绝对值大于 0.8%的环境变量进行分组, 可明

显分为 6 组(表 3): 通常同类环境变量之间呈显著

的正向关, 如最高、最低月均光强(Bio13、Bio14), 

最高光强(Bio15), 年均光强(Bio16)。但也有例外, 

如 Bio35 最低盐度和 Bio36 年均盐度变化范围之

间则为负相关, Bio17 最低光强和 Bio18 年均光强

变化范围之间的相关性则不显著, Bio42 年均温度

变化范围则与其他温度变量(Bio37~Bio41)之间相

关性极弱。温度 (Bio37~Bio41)和溶解氧 (Bio7~ 

Bio10)之间呈显著的负相关, 可归为一组。 

综合环境变量对模型的贡献值(表 2)和环境

变量之间的相关性(表 3), 筛选出 8 个环境变量分

别为: Bio17 最低光强、Bio18 年均光强变化范围、

Bio28 年均磷酸盐、Bio30 年均磷酸盐变化范围、

Bio32 最低月均盐度、Bio36 年均盐度变化范围、

Bio38 最低月均温度和 Bio42 年均温度变化范围

(表 4)。另两组仅根据相关性随机选取一个环境变

量的组合见表 4。 
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2.1.2  正则化参数的交叉验证和(训练集  : 测试

集)比值的筛选  正则化参数 β 的 5–折交叉验证

以及采用不同训练集与测试集比值运行的 AUC

值均在 0.99 以上, 其中以 β=1 时和 70 : 30 的训练

集: 测试集运行的 AUC 值最佳, 表明能最大限制

模型复杂性, 提高模型预测能力, 使模型更加平

滑(表 5), 后续建模采用此参数。 

2.2  多肋藻在我国潜在的适生分布预测 

采用随机法选取相关性高的环境变量, 运行

模型得出的分布区域出现较大的偏差, 而且预测

的分布范围过广, 即出现过度拟合现象, 自然分

布区延伸至外海(图 1), 与多肋藻的实际分布不

符。结合变量的相关性和对模型的贡献度, 筛选

变量建模, 避免了过度拟合的现象(图 2), 结果表

明: 多肋藻在我国的适生区主要分布于黄渤海的

近岸海域, 绝大部分为边缘和低适生区, 辽东湾

内有一定的中高适生区(图 2)。在黄渤海的总体适

生分布概率约占该海域面积的 11.32%, 其中, 边

缘适生区占 2.99%, 低适生区占 5.09%, 中适生区

占 1.33%, 高适生区占 1.91%(表 6)。 

2.3  生态模型的评估与验证 

2.3.1  MaxEnt 模型预测精度的检验  采用 ROC

曲线对所构模型预测多肋藻的分布区结果进行精

度检验, 模型(最大贡献法)训练集的 AUC 值为

0.995, 测试集的 AUC 值为 0.993 (图 3)。检测值

远远大于随机模型的 AUC 值 0.5, 表明该模型预

测性能比随机模型好, 即所构建的模型预测多肋

藻分布区结果可信度高。 

2.3.2  多肋藻在我国自然和养殖资源情况  多肋

藻在大连和山东荣成进行过养殖试验[4-5,28-30]。同

时, 本研究发现在黄渤海海域的烟台长岛以及大

连的旅顺和长海县海域有自然生长的多肋藻。 
 

表 2  环境变量对模型的贡献率 

Tab. 2  Percent contribution of environmental variables 
% 

环境变量 
environmental variable 

贡献率 
percent contribution 

排列重要性 
permutation importance

环境变量 
environmental variable

贡献率 
percent contribution 

排列重要性 
permutation importance

Bio 18 24.5 5.3 Bio 41 0.2 0.0 

Bio 17 19.2 1.4 Bio 37 0.2 6.3 

Bio 15 9.1 1.1 Bio 26 0.2 0.1 

Bio 38 8.6 2.7 Bio 14 0.2 2.4 

Bio10 6.7 0.7 Bio 35 0.1 0.3 

Bio 36 4.5 9.1 Bio 42 0.1 0.5 

Bio 13 3.5 0.1 Bio 29 0.1 0.1 

Bio 28 2.8 8.5 Bio 33 0.1 0.2 

Bio 30 2.6 0.2 Bio 39 0.1 0.1 

Bio 40 2.4 41.5 Bio 34 0.1 0.0 

Bio 32 2.2 5.7 Bio 3 0.0 0.3 

Bio 20 2.0 6.2 Bio 19 0.0 0.7 

Bio 9 1.9 0.0 Bio 22 0.0 1.5 

Bio 31 1.8 0.0 Bio 21 0.0 1.7 

Bio 11 1.7 0.0 Bio 12 0.0 0.9 

Bio 7 1.4 0.0 Bio 4 0.0 0.0 

Bio 16 1.3 0.2 Bio 6 0.0 0.5 

Bio 8 1.1 0.0 Bio 27 0.0 0.0 

Bio 25 0.5 0.0 Bio 5 0.0 0.0 

Bio 23 0.3 1.2 Bio 24 0.0 0.0 

Bio 1 0.3 0.3 Bio 2 0.0 0.0 

注: 环境变量全称见表 1. 

Note: The full name of the environmental variables is shown in Tab. 1. 
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表 4  3 种环境变量组合 

Tab. 4  Three combinations of environmental variable 

筛选方法 selection method 环境变量 environmental variable 

最大贡献法 maximum contribution method Bio17 Bio18 Bio28 Bio30 Bio32 Bio36 Bio38 Bio42 

随机法 1 random method 1 Bio15 Bio16 Bio23 Bio30 Bio34 Bio36 Bio41 Bio42 

随机法 2 random method 2 Bio17 Bio18 Bio23 Bio30 Bio34 Bio36 Bio38 Bio42 

注: 环境变量全称见表 1. 

Note: The full name of the environmental variables is shown in Tab. 1. 
 

表 5  不同正则化参数 β 和训练集与测试集比值的 AUC 值 

Tab. 5  AUC values run at different ratios of the regularization parameters and training sets to testing sets 
n1=5, n2=10; x ±SE 

模型参数 model parameter 参数值 parameter value 训练 AUC training AUC 测试 AUC testing AUC 

0.5 0.9942±0.00045 0.9938±0.00110 

1.0 0.9942±0.00045 0.9940±0.00071 

1.5 0.9942±0.00045 0.9938±0.00110 

2.0 0.9940±0.00000 0.9936±0.00152 

2.5 0.9940±0.00000 0.9936±0.00152 

3.0 0.9934±0.00134 0.9924±0.00358 

3.5 0.9940±0.00000 0.9936±0.00152 

正则化参数 
regularization parameter 

4.0 0.9940±0.00000 0.9932±0.00192 

50 : 50 0.9959±0.00032 0.9939±0.00129 

70 : 30 0.9950±0.00000 0.9943±0.00067 

75 : 25 0.9949±0.00032 0.9940±0.00149 

训练集/% : 测试集/% 
training : testing 

80 : 20 0.9941±0.00032 0.9935±0.00097 

 

 
 

图 1  随机法预测多肋藻适生分布区的比较 

a. 随机法 1; b 随机法 2. 

Fig. 1  Comparison of the geographic distribution areas of Costaria costata with random methods in Bohai and Yellow Seas 
a. random method 1; b. random method 2. 
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图 2  多肋藻在中国海域的适生区划分及养殖 

与自然分布情况 

Fig. 2  Division of adaptable area, cultivation and natural 
distribution of Costaria costata in China 

 
表 6  多肋藻在黄渤海适生区分布的最大贡献法预测 

Tab. 6  Geographic distribution areas of Costaria  
costata in Bohai and Yellow Seas based on the  

maximum contribution method 

适生区划分 
geographic  

distribution areas 

适生概率范围 
probability range 

频数 
frequency 

频率/%
percentage

适生区 
unbefitting areas 

0−0.05 6457 88.67 

边缘适生区 
marginal biogenic areas 

0.05−0.1 218 2.99 

低适生区 
low adaptable areas 

0.1−0.3 371 5.09 

中适生区 
middle adaptable areas 

0.3−0.5 97 1.33 

高适生区 
high adaptable areas 

0.5−1 139 1.91 

合计 total      7282 

 
调研结果与 MaxEnt 模型预测的适生分布海域相

符(图 2), 证明了该模型预测结果的可靠性。 
2.3.3  环境变量的影响效应与实验验证  最大贡

献法所构模型, 各环境变量的贡献率依次为: 最

低光强 43.7%, 最低月均温度 25.5%、年均光照强

度变化范围 10.6%、年均磷酸盐变化范围 8.3%、

年均盐度变化范围 7.7%、年均磷酸盐 2.1%、最

低月均盐度 1.2%、年均温度变化范围 0.9% (表 7)。

仅考虑单一环境变量对建模的响应效应, 多肋藻

适生概率最高的各参数值分别为: 光照强度变化

范围为 52 μmol/(m2·s), 最低限制值为 4 μmol/ 

(m2·s), 磷酸盐变化范围为 1.7 mg/L, 年均磷酸盐

0.3 mg/L 为最优值, 温度变化范围 27 ℃, 最低月

均温度不低于 7 ℃, 盐度年变化范围 12, 最低月

均值不低于 21。 
 

 
 

图 3  MaxEnt 模型的 ROC 曲线 

Fig. 3  ROC curve of MaxEnt model 
 

表 7  环境变量贡献分析表 

Tab. 7  Analysis of contributions of environmental variables 
% 

环境变量 
environmental  

variable 

贡献率 
percent  

contribution 

排列重要性 
permutation  
importance 

Bio 17 43.7 3.9 

Bio 38 25.5 90.7 

Bio 18 10.6 0 

Bio 30 8.3 0.3 

Bio 36 7.7 1.8 

Bio 28 2.1 1.5 

Bio 32 1.2 1.3 

Bio 42 0.9 0.5 

注:环境变量全称见表 1. 

Note: The full name of the environmental variables is shown in Tab. 1. 
 

单因子生长实验显示, 前期(5 d 内)多肋藻在

温度 22 ℃时的 RGR 呈负增长, 显著低于其他温

度组(P<0.05); 18 ℃实验组的 RGR 最大, 与 10 ℃
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组无显著性差异, 但显著高于 6 ℃、14 ℃、22 ℃

组(P<0.05)。到第 10 天, 多肋藻在温度 10 ℃的

RGR 最大, 但与 6 ℃、18 ℃无显著性差异。光强

30~120 μmol/(m2·s)均适于幼孢子体的生长, 最适

光强为 60 μmol/(m2·s)。在盐度为 36 时多肋藻的

RGR 最大, 但与盐度 26 和 31 组间没有显著性差

异, 仅在盐度为 21 时表现出显著较低的生长速率

(P<0.05)。在添加硝酸盐 1 mg/L, 磷酸盐 0.1 mg/L

时多肋藻表现出最大 RGR, 且显著高于对照组

(P<0.05), 但与添加 (硝酸盐 0.5 mg/L, 磷酸盐

0.05 mg/L)和(硝酸盐 2 mg/L, 磷酸盐 0.2 mg/L)组

间没有显著性差异。 

3  讨论 

3.1  物种分布数据的空间自相关 

MaxEnt 模型通常假设背景上的所有位置都

是以同样的概率进行采样, 即依赖于一个无抽样

偏差的样本。由于多肋藻在我国的自然分布点极

少, 而且是外来种亦没有早期的相关记录, 因此

本研究获取的多肋藻分布信息途径只能通过大型

数据库、博物馆标本和参考文献, 导致分布信息

可能会因抽样方法不同、调查强度差异、错误识

别、季节性变动、扩散限制、环境条件等多个因

素的影响, 表现出较大的抽样偏差, 即分布点表

现出空间自相关[31-34]。本研究通过对分布点建立

10 km 邻域区, 当邻域内存在多个位点簇时, 只

保留一个位点[35-37], 以达到在单个网格范围内有

相似的采样密度, 从而降低分布数据在空间上的

自相关[38], 避免模型运行中因采样密度不均造成

的过度拟合。 

3.2  环境变量对多肋藻预测模型的影响 

不同物种对生态的偏好不同, 变量之间具有

一定的相关性, 因此不当的或过多的环境因子将

导致模型的过度拟合。且 MaxEnt 创建的复杂特

征往往已经高度相关, 这也会导致对模型运行性

能的高估[39-40]。在建立模型之前, 应使用相关性

分析、聚类算法、主成分分析或其他降维方法去

除高度相关的环境变量。理论上, 对于相关性极

高的环境变量任选其一用于模型运行, 得出的分

布结果应该一致。但本研究在分析过程发现, 不

同组合间预测结果出现较大的偏差, 而且预测的

适生区延伸到外海区, 超出多肋藻自然资源在地

理上的分布范围, 即结果呈现过度预测。本研究

采用改进的最大贡献法 , 解除了过度预测现象 , 

与近年来引入多肋藻小规模试养的海域以及本课

题组发现的自然扩散的海域相符。同时, ROC 曲

线显示训练集与测试集的 AUC 值接近 1, 验证了

预测结果的准确性及可靠性。 

通过所构模型计算得出最低月均温度在 7 ℃、

年均温度变化范围为 27 ℃时, 多肋藻适生分布概

率达到最大值。单因子生长实验发现, 短时间(5 d

内)多肋藻在温度 18 ℃生长最快, 但随着时间的

延长, 适宜的生长温度有所降低(10 ℃左右)。已

有文献报道, 多肋藻配子体在 20 ℃下生长最快[41], 

幼孢子体(4.8~5.9 mm)在 17 ℃的相对生长速率

最大[42], 孢子体成体在海水温度为 7~10 ℃的朝

鲜半岛自然海域中表现出最大的生长速率[43]。可

见多肋藻在不同生活史阶段以及同一世代的不同

生长发育阶段对温度的响应不同, 孢子体幼体与

成体生长的适宜温度差异显著[44], 侧面证明具有

异型世代交替的多肋藻能够耐受较大的年均温度

变化幅度。但由于多肋藻分布数据均是孢子体时

期的, 适宜配子体与孢子体生长发育的温度条件

差异较大, 因而导致海面温度范围在模型构建中

贡献值较低(0.9%)。但最低月均温度对模型的贡

献值却是年均温度变化范围的 28.33 倍, 这是由

于多肋藻孢子体自然分布的季节性很强, 造成月

均温度变化比年均温度变化的影响大。 

光强是影响藻类生长发育的重要因素之一 , 

其中最低耐受光强是决定定生藻类分布的重要限

制因子, 在构建多肋藻适生预测模型时, 其贡献

度也最高。通过模型计算多肋藻自然分布概率最

高的最低限制光强为 4 μmol/(m2·s), 说明多肋藻

对低光强有较好的适应能力, 与极北海带低光照

适应性研究结果相似[26], 这是由于大型海藻分布

的底层(4~9 m)光强只有表面的 0.2%~11%, 随着

深度的增加光强减弱 , 而多肋藻通常生长在

0.5~20 m 深的海域[45-46]。模型预测结果显示年均

光照强度变化范围在 52 μmol/(m2·s)时多肋藻适
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生分布概率最高。单因子实验结果显示, 在 30~ 

120 μmol/(m2·s)均可生长, 60 μmol/(m2·s) RGR 最

高, 与 Park 等[42]研究结果一致。以上结果一致说

明, 多肋藻适于在一定的水深范围或透明度变化

不大的海域进行栽培, 以确保光强不至于过高以

及变化不至于太过剧烈。 

营养盐对于藻类的适生分布也有着重要影响, 

降雨、入海径流对近海营养盐水平有较大影响 , 

从而影响近岸海洋藻类的分布。多肋藻自然分布

于低潮间带到潮下带海区, 海陆交换频繁[47]。本

研究发现, 硝酸盐对多肋藻的分布影响甚微, 而

磷酸盐的影响相对较大, 由于磷酸盐和硝酸盐之

间具有较强的正相关关系, 因此, 建模时仅考虑

磷酸盐。当年均磷酸盐质量浓度为 0.3 mg/L、变

化范围在 1.7 mg/L 时, 多肋藻适生分布概率最高。

在营养盐生长实验的研究中, 氮质量浓度为 1 mg/L, 

P 质量浓度为 0.1 mg/L 最有利于藻体的生长。而

自然海域中磷酸盐的质量浓度通常为 0.015~ 

0.045 mg/L, 但研究海域受大陆沿岸营养物质富

集的影响, 且海洋水体大, 物质交换快, 所以营

养盐对多肋藻的预测模型的影响相对较小。 

单因子实验结果表明, 盐度为 36 时多肋藻幼

孢子体表现出最大生长速率, 但与盐度 26 和 31

组间没有显著性差异, 仅在盐度为 21 时表现出显

著较低的生长速率。预测模型计算结果也表明影

响多肋藻分布的月均最低盐度为 21, 总体上能耐

受较高的盐度变化范围(12)。Park 等[42]研究也证

实多肋藻幼孢子体在盐度 25~35 均能生长。一致

说明多肋藻孢子体能够适应较广的盐度范围, 但

更喜相对较高的盐度。 

除了以上变量, 通常在建模时, 还需考虑海

水深度和底质类型。本研究选用底层光强用于建模, 

反映了藻体实际分布深度的有效太阳辐射[48-50]。

多肋藻一般附着在海底的岩石或硬质沉积物上 , 

而在软泥沙质上无法附着, 本研究选用的环境数

据库中未提供海底底质类型, 加之多肋藻在我国

的自然资源分布点少而集中, 已发现的资源多为

养殖筏架上, 无法实地测量并完善相关数据。因

此, 本模型的预测结果可能会比多肋藻的实际生

态位分布略广, 但多肋藻在人为引种栽培及建立

海藻场时, 通常会有浮筏网绳或人造礁石作为多肋

藻的附着基, 基于引种目的, 底质类型可不考虑。 

3.3  MaxEnt 模型参数对模型的影响 

正则化最大限度地限制了模型的复杂性, 以

防止模型过度拟合[20,51-52]。最佳正则化参数因物

种类别、发生地点、目标区域和环境数据而异, 默

认的正则化参数可能不是最优的[15,37]。本研究结

果显示参数 β 为 1 时多肋藻模型性能最佳, 与

MaxEnt 系统默认值一致。可能是由于默认值是基

于使用校准和评估地点的随机划分的调优实验[53], 

适用于大部分物种的研究。 

分布数据通常被划分为训练与测试数集, 前

者用于模型预测运行, 后者用于评估模型。许多

研究采用不同训练集 : 测试集的百分比, 如 50% : 

50%[24,54]、70% : 30%[21,27]、80% : 20%[25]、60% : 

40%[52]、75% : 25%[55]等。类似已有文献并未具体

阐述不同百分比对模型预测性能的影响, 本研究

将上述训练集与测试集百分比用于模型构建, 研

究结果发现, 导出的预测图在不同百分比基础上

呈现大小不同的差异。所以, 在对不同物种建模

时, 对其百分比进行预测性能对比是有必要的。 

3.4  多肋藻适宜养殖海区 

本研究通过对 MaxEnt 参数的优化、分布数

据与环境变量的多重分析与筛选, 构建了多肋藻

MaxEnt适生预测模型, 并结合实地调研以及室内

生长实验, 对模型预测结果进行了验证, 论证了

该模型的准确性。预测结果表明, 辽东湾、大连

以及山东半岛沿海是多肋藻引种栽培的适宜海

域。在山东半岛的威海荣成及大连沿海试验养殖

区, 未见多肋藻大量生长暴发, 表明上述地区适

合进行多肋藻引种。 

3.5  多肋藻生态风险预防 

开发新栽培物种对我国海藻养殖产业的多样

化发展具有重要意义, 然而, 不当的引种可能造

成生物入侵风险、破坏生态系统结构、造成遗传

污染和带入病原生物等生态问题。在引进多肋藻

时应注意以下几点: (1)了解我国海洋生物引进的

政策和法规, 严格按照国家相关规定执行; (2)评

估该物种生态分布方面的特性, 包括其源地分布

范围、繁殖特性、和传播特性等; (3)研究其对当



1598 中国水产科学 第 28 卷 

 

地生态系统结构和功能上的影响; (4)制定针对性

的入侵防治方案; (5)运用物理、统计以及数学方

法建立生态模型, 以模拟该种在当地的生态适应

性特征; (6)确定引种规模, 并实时对当地生态环

境进行监控。本研究中, 通过 MaxEnt 模型推算了

多肋藻在中国的适生分布概率, 结果表明, 在辽

东湾部分海域具有多肋藻的高适生区, 同时也预

示着该地区具有一定的生态风险, 因此, 若在辽

东湾开展多肋藻人工栽培需慎重, 应加强生态安

全性方面的评估。 
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Potential geographic distribution of Costaria costata in China based on 
the MaxEnt Model and ArcGIS 

LI Guoliang1, 2, WANG Wenjun2, LI Baoxian2, 3, YAO Haiqin2, SUN Xin4, LIANG Zhourui2, LU Xiaoping2,  
LIU Fuli2, ZHANG Pengyan2 

1. College of Fisheries and Life Science, Shanghai Ocean University, Shanghai 201306, China;  
2. Key Laboratory of Sustainable Development of Marine Fisheries, Ministry of Agriculture and Rural Affairs; Yellow 

Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Qingdao 266071, China;  
3. School of Marine Science and Fisheries, Jiangsu Ocean University, Lianyungang 222005, China; 
4. Key Laboratory of Mariculture, Ministry of Education; Ocean University of China, Qingdao 266100, China 

Abstract: Based on the economic and ecological value of macroalgae, the recruitment of new cultivated species 
with potential is necessary for the healthy development of the seaweed cultivation industry. Costaria costata is a 
brown alga with high nutritional and economic value. This natural seaweed resource is not found in China. In this 
study, the MaxEnt model and ArcGIS were used to predict the suitability and potential invasion risk of C. costata 
in China and explore the influence of different factors on the growth of sporophyte, to support the cultivation of C. 
costata. The prediction model of C. costata distribution was constructed based on correlation analysis between 
environmental factors, a selection of the global natural distribution points of C. costata, screening of the regulation 
parameter, and the ratio of the training set to test set on the prediction performance of the model. Results showed 
that the model performed the best when the regularization parameter was 1 and the ratio of training set to testing 
set was 70 : 30. The prediction model for C. costata distribution was constructed by eight environmental factors 
based on the correlation of environmental factors and model contribution rate. Among them, the temperature and 
light intensity had the most significant influence on the natural distribution. When the light intensity was not less 

than 4 μmol/(m2·s), the annual variation was 52 μmol/(m2·s), the monthly mean temperature was not less than 7 ℃, 

and the annual variation was 27 ℃, indicating the high suitable distribution probability of C. costata. The model 

showed that the suitable areas of C. costata in China were primarily distributed in the Yellow Sea and Bohai Sea, 
accounting for 11.32% of the total sea area; among which the marginal biogenic areas of C. costata in Yellow and 
Bohai Sea are primarily distributed in the coastal areas of Liaodong Bay, the northern coastal areas of Bohai Bay, 
and the coastal areas from Qingdao to Lianyungang, accounting for 2.99% of the total sea area. The low adaptable 
areas are primarily distributed in the coastal area of Liaodong Bay, the coastal area of Dalian, and the coastal area 
of Shandong Peninsula, accounting for 5.09% of the total sea area. The middle adaptable areas are primarily dis-
tributed in the southwest coastal area of Liaodong Bay, accounting for 1.33% of the total sea area. The high suit-
ability areas are primarily distributed in the northern and southern coastal area of Liaodong Bay, accounting for 
1.91% of the total sea area. The single-factor growth experiment results showed that, when the temperature was  

10 ℃, the light intensity was 60 μmol/(m2·s), the salinity was 36, the nitrate was 1 mg/L, and the phosphate was 

0.1 mg/L, indicating the highly relative growth rate of C. costata sporophyte. Combined with the field investiga-
tion, C. costata was found on the floating shelf in Changdao Island in Yantai and Longwangtong Bay in Dalian, 
consistent with the predicted results. This study showed that the coastal areas of Liaodong Bay, Dalian, and 
Shandong Peninsula are suitable areas for the introduction and cultivation of C. costata. However, attention should 
be paid to the risk of high invasion in the northern and southern coastal areas of Liaodong Bay. If artificial culti-
vation is performed, ecological safety assessment should be strengthened. 

Key words: Costaria costata; MaxEnt; ArcGIS; ecological risk; suitable distribution 
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雅砻江下游及其主要支流安宁河着生藻类多样性与空间分布 

马宝珊, 魏开金, 徐进, 卢建超, 徐滨, 朱祥云 

中国水产科学研究院长江水产研究所, 湖北 武汉 430223 

摘要: 于 2018 年 6–8 月对雅砻江下游干支流的着生藻类进行调查, 并以其主要支流安宁河为代表, 重点研究河流

纵向梯度下着生藻类的空间分布格局(102°6′6″E, 28°46′21″N~101°49′22″E, 26°38′38″N)。结果显示: 雅砻江下游共

鉴定着生藻类 95 种, 以硅藻(Bacillariophyta)、绿藻(Chlorophyta)和蓝藻(Cyanophyts)为主。雅砻江干流物种数最多, 

优势种为曲壳藻属未定种  (Achnanthes sp.)、异极藻属未定种  (Gomphonema sp.)和胶质细鞘丝藻(Leptolyngbya 

gelatinosa)等; 其次为安宁河干流, 优势种为曲壳藻属未定种和细小隐球藻(Aphanocapsa elachist); 安宁河支流物

种丰富度最低, 优势种主要为曲壳藻属未定种、胶质细鞘丝藻和异极藻属未定种等。着生藻类平均密度呈雅砻江

干流<安宁河支流<安宁河干流趋势。沿着河流纵向梯度, 安宁河干流物种丰富度逐渐增加, 硅藻密度比例渐趋下

降, 而绿藻和蓝藻的比例却逐渐升高。水温、浊度和底质类型与雅砻江下游流域着生藻类多样性和空间分布格局

密切相关; 流速和海拔是影响纵向梯度下安宁河着生藻类分布的主要环境因子。本研究旨在为高原山区河流的水

生生物多样性保护提供依据, 并为该流域食物网构建提供基础资料。 
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着生藻类又称为周丛藻类或底栖藻类, 生长

于水中各种基质表面, 其物种数较多, 群落结构复

杂, 是河流生态系统中重要的生物类群之一[1-2]。着

生藻类是水域生态系统重要的初级生产者, 在维

持生态系统多样性、能量流动和物质传递方面起

着重要作用。在一些流速适宜的河流中, 该类群

所固定的初级生产力远比浮游植物和水生维管植

物高[3]。随着社会经济的发展, 水质恶化、梯级水

电站建设、岸坡硬化护砌、采石挖沙等人为干扰

显著改变了河流环境, 导致着生藻类多样性和群

落结构发生变化[4-6]。由于着生藻类具有营固着生

活、繁殖迅速和生命周期较短等特性, 其数量和

种类组成对环境变化和各种干扰较为敏感, 对水

体富营养化、水文变化以及其他污染物都有较快

的响应, 进而在河流生物多样性监测与健康评价

中应用广泛[6-7]。 

通常, 着生藻类的分布格局受到河流等级、

河流纵向环境梯度等因素的影响, 从而具有明显的

空间异质性。环境因子与着生藻类的关系非常密切, 

已有研究表明, 水温、水深、流速和营养盐等环境

因子对河流着生藻类群落结构有着重要影响[8-11]。

而山区河流中流速和底质类型等环境因子对着生

藻类多样性的影响研究较少[12-13], 纵向梯度下河流

环境与着生藻类空间分布格局的研究则更为少见。  

雅砻江是金沙江最大的一级支流, 水电资源

丰富。目前雅砻江下游规划的 5 座梯级(即锦屏一

级、锦屏二级、官地、二滩和桐子林)已全部建成, 

河流环境明显改变。作为雅砻江下游的最大支流, 

安宁河水生生物多样性对维持雅砻江水域生态系

统结构和功能具有重要意义。而目前有关雅砻江

下游及安宁河水生生物群落的研究报道较少, 仅

见于吴乃成等 [12]和渠晓东等 [14]对雅砻江锦屏段
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着生藻类和底栖动物的多样性分析, 以及马宝珊

等[15-18]对安宁河中游水生生物群落结构及其关键

环境因子的分析。在此背景下, 为理解河流环境

变化下水生生物多样性格局及关键因子, 本研究

对雅砻江下游及支流安宁河的着生藻类多样性及

空间格局进行研究, 并以安宁河为代表, 着重分

析河流纵向梯度下着生藻类的空间格局, 以期为

高原山区河流的水生生物多样性保护提供依据 , 

并为该流域食物网构建提供基础资料。 

1  材料与方法 

1.1  采样时间和地点 

2018 年 6–8 月在雅砻江下游干支流共设置 31

个样点进行调查采样, 其中雅砻江干流采样点 10

个, 一级支流安宁河干流采样点 14 个, 二级支流

安宁河支流采样点 7 个(图 1)。 
 

 
 

图 1  雅砻江下游着生藻类调查样点分布示意图 

雅砻江下游干流 10 个样点(Y1~Y10), 安宁河干流 

14 个样点(A1~A14), 安宁河支流 7 个样点(Z1~Z7). 安宁 

河干流 A1~A4 为上游, A5~A10 为中游, A11~A14 为下游. 

Fig. 1  Sampling sites for periphytic algae in 
 the lower Yalong River 

The Yalong River, 10 sites (Y1–Y10); the Anning River, 14  
sites (A1–A14); the tributaries of the Anning River, 7  

sites (Z1–Z7). The upper Anning River, A1–A4; the middle  
Anning River, A5–A10; the lower Anning River, A11–A14. 

1.2  环境参数的测定 

采样期间, 对采样点的河流环境进行了现场

记录: 经纬度、海拔、河宽、水深、透明度、流

速、水温、溶氧、pH、电导率和浊度等。将每个

调查河段分为 3 个等距的断面, 在每个断面上测量

河宽。在每个断面上选取 3 个等距截点, 在每个截

点处测量水深(Peedtech SM-5)和透明度, 并在每

个截点 60%水深处测量流速(Global Water FP-311)。

水温、溶氧、pH、电导率和浊度指标通过 YSI-EXO2

便携式多参数水质分析仪获取[19]。将底质类型分

为 5 类: (1)淤泥和黏土(粒径<0.06 mm); (2)沙(粒

径 0.06~2 mm); (3)砾石(粒径 2~64 mm); (4)卵石

(粒径 64~256 mm); (5)大石(粒径>256 mm)[20]。经

现场目测后, 计算各个样点各底质类型的百分比[21]。 

1.3  样本的采集和鉴定 

在采样河段上下范围 100 m 内, 依据河流生

境不同(水深和流速等), 挑选 3 块石头, 每块石

头选取约 9 cm2 (3 cm×3 cm 的方形塑料片)的平面, 

用硬毛牙刷反复刷取后装入 50 mL 样本瓶中, 鲁

哥氏液固定[22]。 

参考胡鸿钧等 [23]以及朱蕙忠等 [24]进行着生

藻类的种类鉴定和数据记录。每个样品计数 2 片

(0.1 mL 浮游植物计数框), 每片 100 个小格, 再取

其平均值。 

1.4  数据分析 

优势度计算公式: Y=(Ni /N)Fi, 式中, Fi 为物

种 i 的出现率, Ni 为物种 i 的密度, N 为总密度。本

研究将 Y≥0.02 的物种定为优势种[25]。 

着生藻类物种多样性指数计算如下:  

Margalef’s richness 指数(D): D=(S–1)/lnN 

Shannon–Wiener 指数(H′): H=–Pi (lnPi) 

Pielou’s evenness 指数(J): J=H′/lnS 

式中, Pi 为物种 i 的个数百分比, N 为总个数, S 为

群落总物种数[26]。 

采用 Canoco 4.5 分析着生藻类群落结构与环

境因子的相关性。分析前, 先对环境因子(除 pH)

和密度数据进行对数化处理, 使数据呈正态分布;  

再采用除趋势对应分析(DCA)对着生藻类密度数

据进行排序, 依据排序轴长度决定哪种模型更为
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合适。由于排序轴长度小于 3.0, 故采用冗余分析 

(RDA)解析着生藻类密度与环境因子的关系。

RDA 分析中通过前选法和蒙特卡罗检验排除贡

献较小的环境因子[27]。本研究选取优势度>0.001

的物种进行 RDA 分析。 

采用 SPSS16.0 中的方差分析 (ANOVA)和

Tukey’s post hoc test 检验不同河流及不同河段间

环境因子和着生藻类多样性指数的差异性, 显著

水平为 0.05。文章作图采用 Origin2016。 

2  结果与分析 

2.1  环境参数 

雅砻江下游干流、安宁河干流及安宁河支流

的环境参数见表 1。调查显示, 随着河流级别的升 

高, 海拔和流速呈下降趋势, 水深、河宽、水温和

电导率呈上升趋势。雅砻江干流的水深、河宽、

溶氧和电导均高于安宁河干支流。浊度以安宁河

干流最大, 其次为安宁河支流, 雅砻江干流最低。

不同河流之间的水温差异不大。雅砻江干流透明

度较大, 安宁河干流水较浑浊, 而安宁河支流大

部分为清澈见底的溪流。 

沿“上游–下游”纵向梯度, 随着安宁河海拔的

下降, 水深、河宽、水温和电导率呈上升趋势。

安宁河干流不同河段之间的海拔和水温相差很大, 

中下游的水深、河宽和电导率均高于上游。不同

河段之间的流速、溶氧和浊度无明显差异(表 2)。 
 

表 1  雅砻江下游及其一级、二级支流环境参数 

Tab. 1  Environmental parameters of the lower Yalong River and its tributaries 

参数 
parameter 

雅砻江干流 
mainstream of Yalong River

安宁河干流 
mainstream of Anning River 

安宁河支流 
tributaries of Anning River 

海拔/m altitude  1287.38 (990.9–1615.3) 1473.40 (1044.9–2168.7) 1706.26 (1041.3–2311.0) 

河宽/m channel width 306.08 (104.20–845.83) 95.65 (10.63–236.03) 32.75 (3.23–91.43) 

水深/m water depth 37.04 (16.37–55.00) 0.79 (0.33–1.11) 0.58 (0.31–0.86) 

透明度/cm transparency  63.47 (9.9–190.0) 21.28 (3.33–69.83) >24.61 (3.93–63.77) 

流速/(m/s) current velocity 0.74 (0.33–1.87) 1.07 (0.55–1.77) 1.30 (0.97–1.70) 

水温/℃ water temperature 19.49 (16.53–24.86) 18.69 (13.11–22.44) 16.93 (12.68–24.11) 

溶氧/(mg/L) dissolved oxygen  8.73 (7.45–10.54) 7.76 (6.48–8.30) 7.73 (7.32–8.09) 

pH 8.42 (8.14–8.70) 8.11 (7.68–8.46) 8.27 (7.83–8.50) 

电导率/(μS/cm) conductivity  185.63 (134.93–203.67) 121.47 (0.63–192.53) 93.32 (7.95–144.77) 

浊度/(FNU) turbidity  48.57 (2.71–191.32) 289.86 (10.01–986.41) 186.66 (3.36–554.80) 

注: 表中数据为平均值, 括号中数据为范围值. 

Note: Values are in average and those in parentheses are their ranges.  

 
表 2  安宁河干流环境参数 

Tab. 2  Environmental parameters in the mainstream of the Anning River 

参数 parameter 上游 upstream 中游 midstream 下游 downstream 

海拔/m altitude  1855.58 (1675.6–2168.7) 1461.95 (1261.3–1619.1) 1108.4 (1044.9–1178.0) 

河宽/m channel width 26.48 (10.63–44.13) 110.41 (60.3–179.5) 142.7 (72.77–236.03) 

水深/m water depth 0.51 (0.33–0.70) 0.88 (0.66–1.09) 0.94 (67.07–111.43) 

透明度/cm transparency 54.08 (32.5–69.83) 7.82 (3.33–17.00) 8.66 (6.47–12.97) 

流速/(m/s) current velocity (m/s) 1.14 (0.73–1.3) 1.02 (0.55–1.77) 1.07 (0.6–1.4) 

水温/℃ water temperature 14.50 (13.11–15.13) 19.29 (16.06–20.78) 21.98 (21.44–22.44) 

溶氧/(mg/L) dissolved oxygen  8.13 (7.95–8.30) 7.68 (6.48–8.23) 7.52 (7.43–7.56) 

pH 7.91 (7.68–8.19) 8.22 (8.12–8.46) 8.15 (8.06–8.27) 

电导率/(μS/cm) conductivity  43.58 (0.63–75.00) 139.42 (86.05–178.13) 172.44 (150.97–192.53) 

浊度/(FNU) turbidity  138.47 (10.01–438.59) 402.61 (87.27–986.41) 272.12 (252.74–294.88) 

注: 表中数据为平均值, 括号中数据为范围值. 

Note: Values are in average and those in parentheses are their ranges.  
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2.2  着生藻类群落结构 

2.2.1  着生藻类物种丰富度及组成  本研究共采

集着生藻类 95 种, 隶属于 5 门 49 属。其中硅藻门

(Bacillariophyta) 24属57种, 绿藻门(Chlorophyta)15

属 20 种, 蓝藻门(Cyanophyta)7 属 14 种, 甲藻门

(Dinophyta) 1 属 2 种, 裸藻门(Euglenophyta) 2 属

2 种。其中雅砻江干流物种丰富度最高(57 种), 安

宁河干流次之(52 种), 安宁河支流最低(49 种, 表

3)。物种组成上, 雅砻江干流中除了蓝藻、硅藻和

绿藻种类以外, 还有少量甲藻和裸藻种类;  而安

宁河干支流中仅采集到蓝藻、硅藻和绿藻。 

雅 砻 江 干 流 优 势 种 为 曲 壳 藻 属 未 定 种

(Achnanthes sp.)、异极藻属未定种(Gomphonema 

sp.)、胶质细鞘丝藻(Leptolyngbya gelatinosa)、针

杆藻属未定种 (Synedra sp.)、舟形藻属未定种

(Navicula sp.)、大卵囊藻(Oocystis naegelii)和桥弯

藻属未定种(Cymbella sp.), 安宁河干流优势种为

曲 壳 藻 属 未 定 种 和 细 小 隐 球 藻 (Aphanocapsa 

elachist), 安宁河支流流优势种为曲壳藻属未定种、

胶质细鞘丝藻、异极藻属、舟形藻属和扁圆卵形

藻(Cocconeis placentula)(表 3)。 

沿“上游–下游”纵向梯度, 安宁河干流藻类物

种丰富度呈上升趋势(表 3); 安宁河上游全部为硅

藻, 中游为硅藻和绿藻, 下游则蓝藻、硅藻和绿藻

均有。安宁河中上游的优势种与下游差异明显 , 

中上游优势种全部为硅藻种类(舟形藻属未定种、

桥弯藻属未定种、异极藻属未定种、扁圆卵形藻

和曲壳藻属未定种), 而下游的优势种仅有蓝藻门

一种(细小隐球藻)。 

2.2.2  着生藻类密度  雅砻江干流着生藻类平均

密度为 12.67×108 ind/m2, 安宁河干流为 72.91×  

108 ind/m2, 安宁河支流为 30.96×108 ind/m2。雅砻

江干流着生藻类密度低于安宁河干支流, 安宁河

干流着生藻类密度高于支流。安宁河干流密度以

蓝藻占优势, 支流密度以硅藻占据优势(图 2)。 

安 宁 河 上 游 着 生 藻 类 平 均 密 度 为 2.72×      

108 ind/m2, 中游为17.25×108 ind/m2, 下游为226.59× 

108 ind/m2。沿着河流纵向梯度, 由上游至下游, 

安宁河干流硅藻比例渐趋下降, 而绿藻和蓝藻的

比例却逐渐升高, 下游密度以蓝藻占据绝对优势

(99.20%) (图 2)。 

2.2.3  着生藻类多样性  丰富度指数(D)以雅砻

江干流最高, 其次为安宁河支流, 安宁河干流最

低。多样性指数(H′)以雅砻江干流最高, 其次为安

宁河干流, 安宁河支流最低。均匀度指数(J)以安

宁河干流最高, 其次为雅砻江干流, 安宁河支流

最低(图 3a)。但从方差分析结果来看, 雅砻江下

游不同河流等级的着生藻类丰富度指数(D)、多样

性指数(H′)和均匀度指数(J)均无显著性差异。 

纵向梯度下安宁河干流着生藻类丰富度指数 
 

表 3  雅砻江下游着生藻类种类数、主要优势种及优势度 

Tab. 3  Species number and dominant periphytic algae and their dominance in the lower Yalong River 

安宁河干流 Anning River 

种类 species 
雅砻江干流 

mainstream of 
Yalong River 

安宁河干流 
mainstream of 
 Anning River

安宁河支流 
tributaries of 

 Anning River
上游 

upstream 
中游 

midstream 
下游 

downstream

种类数 species in number 57 52 49 23 27 38 

细小隐球藻 Aphanocapsa elachista – 0.06 – – – 0.22 

胶质细鞘丝藻 Leptolyngbya gelatinosa 0.07 – 0.15 – – – 

针杆藻 Synedra sp. 0.05 – – – – – 

舟形藻 Navicula sp. 0.05 – 0.04 0.03 – – 

桥弯藻 Cymbella sp. 0.02 – – 0.03 – – 

异极藻 Gomphonema sp. 0.16 – 0.06 0.18 – – 

扁圆卵形藻 Cocconeis placentula – – 0.02 0.06 0.09 – 

曲壳藻 Achnanthes sp. 0.24 0.10 0.49 0.64 0.87 – 

大卵囊藻 Oocystis naegelii 0.03 – – – – – 

注: “–”表示未发现。 

Note: “–” means undetectable. 
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图 2  雅砻江下游着生藻类的密度 

DA: 安宁河下游, MA: 安宁河干流, MA′: 安宁河中游,  

MY: 雅砻江干流, TA: 安宁河支流, UA: 安宁河上游. 

Fig. 2  Density of periphytic algae from the lower Yalong River 
DA: downstream of the Anning River; MA: the mainstream  
of the Anning River; MA′: midstream of the Anning River;  

MY: the mainstream of the Yalong River; TA: the tributaries 
 of the Anning River; UA: upstream of the Anning River. 

 

 
 

图 3  雅砻江下游流域着生藻类的物种多样性 

MY: 雅砻江干流; MA: 安宁河干流; TA: 安宁河支流;  

DA: 安宁河下游; MA′: 安宁河中游; UA: 安宁河上游. 

Fig. 3 Species diversity of periphytic algae in  
the lower Yalong River basin 

MY: the mainstream of the Yalong River; MA: the mainstream 
of the Anning River; TA: the tributaries of the Anning River; 
DA: downstream of the Anning River; MA′: midstream of the 

Anning River; UA: upstream of the Anning River. 

(D)呈上升趋势。而多样性指数(H′)和均匀度指数

(J)却以中游最高, 其次为下游, 上游最低(图 3b)。

安宁河不同河段着生藻类的多样性指数均无显著

性差异。 

2.3  着生藻类与环境因子的关系 

冗余分析结果显示, 雅砻江下游流域着生藻

类密度与水温、浊度和底质类型(砾石)显著相关

(P<0.05, 表 4, 图 4a)。第一和第二排序轴所反映

的物种信息量共计 53.4%。水温与第一排序轴的

正相关性最高, 其次为砾石; 浊度与第一排序轴

呈负相关。砾石与第二排序轴呈正相关, 水温和

浊度与第二排序轴呈负相关。绝大部分藻类密度

与砾石比例呈正相关, 与浊度呈负相关。细小隐

球藻、多形眉藻(Calothrix polymorpha)、大卵囊

藻 (Oocystis naegelii) 和 双 对 栅 藻 (Scenedesmus 

bijuga)等蓝绿藻密度与水温呈正相关, 扁圆卵形

藻、偏肿桥弯藻(Cymbella ventricosa)、优美桥弯

藻 (Cymbella delicatula)和冬生等片藻中型变种

(Diatoma hiemale var. mesodon)等大部分硅藻密

度与水温呈负相关。 

 
表 4  雅砻江下游着生藻类密度与环境因子 

关系的 RDA 分析结果 

Tab. 4  RDA results relating densities of periphytic algae 
to environmental factors in the lower Yalong River 

前选所获得的因子 
forward selection  

of variable 

与排序轴的相关系数
correlation with  
canonical axes 因子 variable 

F P Axis 1 Axis 2 

水温 
water temperature

3.09 0.004 0.5964 –0.3627 

浊度 turbidity 2.30 0.014 –0.3386 –0.2381 

砾石 
pebbles and gravel

2.02 0.025 0.3962 0.3101 

 

RDA 结果显示, 安宁河着生藻类密度与流速

显著相关(P<0.05), 与海拔相关性较高, 但并不

显著(P=0.059, 表 5, 图 4b)。第一和第二排序轴

所反映的物种信息量共计 69.7%。流速和海拔与

第一排序轴呈负相关;  流速与第二排序轴呈正

相关, 海拔与第二排序轴呈负相关。绝大部分藻

类密度与流速呈负相关。桥弯藻、曲壳藻、扁圆

卵形藻和异极藻等硅藻密度与海拔呈正相关, 而 
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图 4  着生藻类群落结构与环境因子的 RDA 排序图 

a: 雅砻江不同河流等级; b: 安宁河不同河段; APH: 细小隐球藻; OSC1: 钻头颤藻; OSC2: 颤藻属未定种; LYN:  

近稀疏鞘丝藻, PSE: 链状假鱼腥藻, LEP1: 胶质细鞘丝藻, LEP2: 浮游细鞘丝藻, LEP3: 细鞘丝藻藻属未定种, CAL:  

多形眉藻; CYC: 小环藻属未定种; DIA: 冬生等片藻中型变种; FRA: 钝脆杆藻; SYN: 针杆藻属未定种; NAV: 舟形藻属未定 

种; CYM1: 近缘桥弯藻; CYM2: 膨胀桥弯藻; CYM3: 偏肿桥弯藻; CYM4: 优美桥弯藻; CYM5: 桥弯藻属未定种; GOM:  

异极藻属未定种; COC: 扁圆卵形藻; ACH: 曲壳藻属未定种; OOC: 大卵囊藻; SCE: 双对栅藻. 

Fig. 4  RDA diagram of periphytic algae community and environmental factors 
a: different river grades of the Yalong River; b: different sections of the Anning River; APH: Aphanocapsa elachista; OSC1:  
Oscillatoria terebriformis; OSC2: Oscillatoria sp.; LYN: Lyngbya subconfervoides; PSE: Pseudanabaena catenate; LEP1:  
Leptolyngbya gelatinosa; LEP2: Leptolyngbya planktonica; LEP3: Leptolyngbya sp.; CAL: Calothrix polymorpha; CYC:  

Cyclotella sp.; DIA: Diatoma hiemale var. mesodon; FRA: Fragilaria capucina; SYN: Synedra sp.; NAV: Navicula sp.; CYM1:  
Cymbella affinis; CYM2: Cymbella tumida; CYM3: Cymbella ventricosa; CYM4: Cymbella delicatula; CYM5: Cymbella sp.;  

GOM, Gomphonema sp.; COC: Cocconeis placentula; ACH: Achnanthes sp.; OOC: Oocystis naegelii; SCE: Scenedesmus bijuga. 
 

表 5  安宁河着生藻类密度与环境因子 

关系的 RDA 分析结果 

Tab. 5  RDA results relating densities of periphytic 
 algae to environmental factors in Anning River 

前选所获得的因子 
forward selection  

of variable 

与排序轴的相关系数
correlation with 
 canonical axes 因子 variable 

F P Axis 1 Axis 2 

流速 current velocity 2.44 0.014 –0.7090 0.4092 

海拔 altitude 1.98 0.059 –0.5240 –0.5743 

 

细小隐球藻和大卵囊藻等藻类则与海拔呈负相关。 

3  讨论 

3.1  梯级电站对雅砻江下游着生藻类空间分布

格局的影响 

本研究结果表明, 雅砻江下游干流着生藻类

密度低于安宁河干支流分析其主要原因可能如下: 

(1)自然状态下, 雅砻江下游干流着生藻类的密度

便低于支流, 比如, 在梯级电站建成前, 雅砻江

锦屏江段干流着生藻类的密度远低于支流[12]; (2)梯

级电站的建设 ,  导致水位升高 ,  流速降低 ,  

原有的流水生境丧失, 底质类型发生改变, 着生

藻类缺乏适宜的栖息生境, 故其密度显著下降[18]; 

(3)雅砻江干支流底质组成存在较大差异, 雅砻江

干流生境以高坝深库为主, 库区环境不利于着生

藻类的生长, 故雅砻江干流的密度及优势种等与

安宁河差异较大, 而安宁河干支流底质以大石和

卵石为主, 比较适合着生藻类的生长发育。 

此外, 梯级电站建成前, 雅砻江锦屏江段物

种组成以硅藻占据绝对优势, 不管丰水期还是枯

水期优势种都全部由硅藻组成[12]。本次调查中锦

屏江段(Y1~Y4)仍以流水为主, 其着生藻类优势

类群主要以硅藻为主; 但随河流梯度往下, 雅砻

江干流出现较大量的蓝藻和绿藻, 而且蓝绿藻的

比例呈上升趋势, 这与雅砻江下游梯级电站的建

成运行有一定关系。电站建成后, 雅砻江下游干

流大部分江段形成库区, 其水位高, 流速低, 原

有的流水生境丧失, 底质类型发生改变, 导致库

区的藻类群落呈现蓝藻和绿藻种类和密度增加的 

趋势, 蓝藻和绿藻种类也逐渐成为优势种[4]。陈家

厚等 [4]指出, 大顶子山航电枢纽蓄水运行后, 水

环境变化导致松花江哈尔滨段着生藻类中蓝绿藻
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比例升高。吴乃成[28]对香溪河水电站建设前后进

行对比, 结果表明, 电站蓄水运行后, 下游流速、

水深和河宽等主要水文指标显著改变, 进而导致

着生硅藻总密度、桥弯藻密度、直立型硅藻相对

含量、物种丰富度以及 Margalef 多样性指数等显

著下降。Jansen 等[29]对加利福尼亚州鳗鱼河建坝

干流和未建坝支流着生藻类的比较, 也表明建坝

蓄水会影响着生藻类和底栖动物的群落结构组成

及其密度, 进而影响整个食物网的能量传输。综

上所述, 梯级电站的建设对水环境将产生累积效

应, 最终导致下游水体蓝绿藻比例升高, 硅藻密

度、物种丰富度和生物多样性等呈下降趋势。 

3.2  河流纵向梯度下着生藻类空间分布格局及

其主要环境因子 

河流可被视为一个由上游至下游的线性等级

结构, 沿着这一纵向梯度, 许多非生物因子呈现

出连续性的空间变化, 并对水生生物的空间分布

产生重要影响 [30]。河流连续统及相关理论认为 , 

河流的环境特征沿水流方向呈现一定的规律性 , 

如海拔降低、水温升高、流速变缓、水深增加等[31]。

Jiang 等 [21]对尼洋河的调查结果也显示, 沿着河

流纵向梯度, 尼洋河水深和水温逐渐升高, 流速

逐渐降低。本研究中, 纵向梯度下安宁河干流的

海拔和流速呈下降趋势, 水深、河宽、水温和电

导率呈上升趋势; 沿着河流纵向梯度, 安宁河干

流中上游水深较浅, 流速非常快, 底质主要由大

石、卵石和砾石组成, 着生藻类主要以硅藻为主, 

下游水深较深, 流速较缓, 底质虽然也以大石、卵

石和砾石为主, 但沙粒和黏土占据一定比例, 绿

藻和蓝藻的比例相对较高。 

纵向梯度下安宁河干流的物种多样性指数

(Shannon–Wiener 指数, H′)呈现出一定的规律, 符

合中间高度膨胀(mid-altitude bulge)理论, 即安宁

河中游着生藻类多样性指数最大, 上游河段和下

游河段相对较低。中间高度膨胀理论指出, 在中

间海拔区域内物种的多样性指数最高, 而在高海拔

或低海拔区域内物种的多样性指数呈下降趋势[18]。

刘海平等 [13]也指出尼洋河着生藻类 Shannon– 

Wiener 指数在中游最大, 中上游河段和中下游河

段呈下降趋势。 

海拔与物种分布存在一定相关性。海拔高度

决定了一个地区的水温和光照强度等环境条件的

变化, 对河流着生藻类的群落结构组成的影响较

大[5,13]。肖妮娜等[5]指出, 海拔对赣江中游着生藻

类群落结构有显著影响, 海拔越高, 着生藻类物

种数、密度和多样性指数越低。本研究结果表明, 

纵向梯度下安宁河着生藻类物种数、总密度及丰

富度指数(D)均呈上升趋势。刘海平等[13]研究西藏

尼洋河着生藻类时也有相似结果。此外, 本研究

中部分硅藻种类密度与海拔呈正相关, 由于海拔

提升, 水温降低, 喜低温的硅藻成为优势种, 因

此中上游主要以硅藻为主, 下游海拔低, 水温高, 

喜高温的蓝绿藻比例显著上升。 

水温影响着生藻类细胞代谢、酶活性及繁殖

生长等生物特性。在适度范围内, 水温上升有利

于藻类的生长繁殖[9]。已有研究表明, 藻类最适生

长水温也依种类不同而有所差异, 例如, 绿藻和

蓝藻喜高温, 硅藻喜低温[17]。本研究中沿着河流

纵向梯度, 安宁河干流水温逐渐升高, 硅藻比例

渐趋下降, 而绿藻和蓝藻的比例却逐渐升高, 这

对解释上述现象提供了佐证。本研究 RDA 结果也

显示细小隐球藻等蓝藻的密度以及大卵囊藻等绿

藻的密度与水温呈正相关, 而扁圆卵形藻和桥弯

藻等大部分硅藻的密度与水温呈负相关。 

流速也是影响着生藻类分布的重要环境因子[32]。

韦丽丽等[33]指出, 新疆伊犁河着生藻类的生物量

与流速呈极显著的负相关。安宁河上游流速较高, 

水流对石块上附着藻类的冲刷, 导致着生藻类密

度下降[13]。下游流速较缓, 着生藻类的适宜生境

较多, 有利于其生长繁殖。本研究 RDA 结果表明

大部分藻类密度与流速呈负相关。另外流速与河

床底质类型存在一定的相关性[13], 马宝珊等[18]对

安宁河中游着生藻类的调查也表明流速和底质类

型共同影响丰水期着生藻类的群落结构。 

自然状态下, 在雅砻江这种高海拔山区河流

中, 着生藻类往往是鱼类及其他水生动物主要的

饵料来源[34-35]。因此, 着生藻类多样性及现存量

对于维持雅砻江水生生物多样性及河流生态功能

具有重要作用。然而, 随着雅砻江下游水电梯级

的全面实施, 水域生态环境和鱼类群落结构已发
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生明显变化[36-37]。分析区域内着生藻类的空间分

布格局, 有利于理解流域水生态系统结构和功能

的变化。在干流梯级开发加速推进的背景下, 加

强支流水生态环境的保护显得尤为重要。 
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Diversity and spatial distribution of periphytic algae in the lower 
reaches of the Yalong River and its main tributary, the Anning River 

MA Baoshan, WEI Kaijin, XU Jin, LU Jianchao, XU Bin, ZHU Xiangyun 

Yangtze River Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Wuhan 430223, China 

Abstract: The Yalong River is the biggest tributary of the Jinsha River. Periphytic algae are an important compo-
nent of the aquatic ecosystem, playing an important role in the energy flow and matter cycling of river food chains. 
To understand the community structure of periphytic algae and its relation to the environmental conditions, sur-
veys were conducted in the lower Yalong River and its tributaries between June and August 2018 (102°6′6″E, 

28°46′21″N–101°49′22″E, 26°38′38″N). A total of 95 species of periphytic algae belonging to 49 genera of five 

phyla were identified, among which Bacillariophyta (57 species) were the dominant taxa, followed by Chlorophyta 
(20 species) and Cyanophyta (14 species). The species richness was highest in the Yalong River, followed by the 
Anning River, and lowest in the Anning River tributaries. The dominant species in the lower Yalong River were 
Achnanthes sp., Gomphonema sp., Leptolyngbya gelatinosa, Synedra sp., Navicula sp., Oocystis naegelii, and 
Cymbella sp.; the dominant species in the Anning River were Achnanthes sp. and Aphanocapsa elachista; and the 
dominant species in the tributaries of the Anning River were Achnanthes sp., L. gelatinosa, Gomphonema sp., 
Navicula sp., and Cocconeis placentula. The algal density in the Yalong River was significantly lower than that in 
the Anning River and its tributaries. The algal density in the Anning River was higher than that in the tributaries. 
Upstream to downstream, the species richness in the Anning River increased under a longitudinal gradient, the 
proportion of Bacillariophyta in the Anning River decreased gradually, while the proportion of Chlorophyta and 
Cyanophyta increased gradually. Redundancy analysis indicated that the periphytic algae structure in the lower 
Yalong River was relative to the ecological factors, such as water temperature, turbidity, and substrate type. Current 
velocity and altitude were the main environmental factors affecting the distribution of periphytic algae in the An-
ning River under a longitudinal gradient. This study provides a scientific basis for the research on and conserva-
tion of biodiversity in high-altitude areas. 

Key words: lower reaches of Yalong River; Anning River; periphytic algae; longitudinal gradient; environmental 
factors 
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异育银鲫寄生洪湖碘泡虫的鱼卵传播途径 
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摘要: 洪湖碘泡虫(Myxobolus honghuensis)是引起异育银鲫(Carassius auratus gibelio Bloch)“喉孢子病”的重要病原, 

每年导致养殖苗种和成鱼大量死亡。本研究通过隐性感染异育银鲫母本人工受精、实验室条件下受精卵孵化和幼

鱼培育, 采用单管半巢式 PCR、荧光定量 PCR 和寡核苷酸荧光原位杂交等检测手段进行亲本、卵和幼鱼等环节的

检测分析, 探究异育银鲫寄生洪湖碘泡虫是否存在经卵传播途径。结果表明, 所采用的 34 尾异育银鲫母本(A1~A22, 

B1~B12)的洪湖碘泡虫隐性感染率达 50%~75%, 其中, 卵和伪鳃检出率高于卵巢组织样品; 特异性寡核苷酸探针

荧光原位杂交在隐性感染母本的卵巢、伪鳃、肾、脾组织检测到洪湖碘泡虫前孢子生成阶段营养体; 实验室条件

下阳性母本所产的卵经孵化和培育出的幼鱼 15 dph 和 30 dph 样品可以检出阳性(A1、A18、B8 和 B9); 荧光原位

杂交显示 15 dph 幼鱼在伪鳃、鳃和肾脏组织检测出阳性信号。本研究进一步揭示了异育银鲫寄生洪湖碘泡虫存在

经鱼卵传播途径; 研究结果可为相关疾病制定防控措施奠定重要的理论基础。 

关键词: 银鲫; 洪湖碘泡虫; 传播途径; PCR; 荧光原位杂交 
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洪湖碘泡虫 (Myxobolus honghuensis)是当前

异育银鲫(Carassius auratus gibelio Bloch)养殖中

引起苗种和成鱼发生“喉孢子病”的重要寄生虫病

原 , 每年导致全国各地养殖异育银鲫大量死亡 , 

给水产养殖产业造成极大的经济损失[1-2]。目前, 针

对“喉孢子虫病”还没有确切有效的治疗药物 [3-4], 

因此, 开展洪湖碘泡虫感染传播规律和致病机制

研究, 将为制定疾病综合防控措施奠定重要理论

基础。 

黏孢子虫多数具有复杂的两替换宿主 (two 

alternative-host)生活史[5-6]。鱼类宿主感染黏孢子

虫的传播途径主要通过无脊椎动物宿主释放的放

射孢子虫以及部分类群中存在的鱼–鱼水平传播[6]。

国内研究人员在异育银鲫寄生的黏孢子虫生活史

方面已经开展了大量研究, 先后发现和报道了 20

余种放射孢子虫 [7-12]; 然而 , 截至目前仍没有发

现洪湖碘泡虫的无脊椎动物宿主和放射孢子虫。

在前期研究过程中, 作者团队通过 PCR 检测在发

病 池 塘 成 鱼 的 卵 巢 中 检 测 到 很 高 的 阳 性 率

(40%)[13], 并且在试验基地水泥池养殖异育银鲫

自然繁殖幼鱼(2~3 cm)中发生了“喉孢子病”。基于

这些发现, 作者推测洪湖碘泡虫在养殖异育银鲫

中可能存在垂直传播。为了验证该推测, 本研究

采用单管半巢式 PCR、荧光定量 PCR 和寡核苷酸

荧光原位杂交(fluorescence in situ hybridization, 

FISH)等检测手段 , 分析隐性感染异育银鲫母本

在人工受精、实验室条件下孵化, 培育幼鱼中洪

湖碘泡虫感染情况。相关研究结果将为进一步研

究洪湖碘泡虫的致病机制, 寻找疾病早期防治手

段等提供一定的理论依据。 
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1  材料与方法 

1.1  异育银鲫人工繁殖 

在 2020 年 4—5 月, 分 2 批从中国水产科学

院淡水渔业研究中心南泉试验基地鲫鱼养殖池塘

(前期检测群体中存在洪湖碘泡虫隐性感染)随机

挑选 22 尾和 12 尾性成熟异育银鲫(体重 150~ 

250 g)作为母本 , 以建鲤 (Cyprinus carpio,体重

1~1.5 kg)作为父本, 人工注射催产素, 开展人工授

精和孵化。 

待雌鱼排卵后, 逐条擦干体表, 用手挤压鱼

体腹腔, 将卵挤至一次性塑料容器中; 部分卵收

集到 50 mL 离心管中保存留待后续 PCR 检测。随

后立即将建鲤精液挤入容器中; 加入曝气自来水

快速搅拌均匀, 使卵受精。将受精卵均匀撒到棕

片上, 挂入室内控温循环水养殖桶中的 80 目网箱

中孵化和培育 ; 水体保持溶氧>6 mg/L、水温

(23±1) ℃。每尾亲本的受精卵分别置于单独的网

箱。取异育银鲫母本分别解剖其伪鳃、卵巢和建

鲤精液等留做后续检测。 

1.2  受精卵孵化及饲养管理 

受精卵孵化过程中, 每隔 6 h 采集部分受精

卵于解剖镜下观察其发育进程。待仔鱼孵化后 , 

投喂蛋黄 1 周, 每天 4 次。1 周后投喂丰年虫(由

本实验室自行孵化)及商品开口料, 每天 3 次。每

周对养殖桶定期清污, 养殖全程所用工具均严格

消毒处理。 

1.3  样品采集及 PCR 检测 

分别采集异育银鲫母本的伪鳃、卵巢, 孵化

后 3 d、15 d 及 30 d 子代幼鱼, 组织及幼鱼样品均

采集 2 份, 分别置于–80 ℃冰箱中保存用于 PCR

检测以及 4%多聚甲醛固定液中保存用于组织切

片和荧光原位杂交检测。 

1.3.1  样品 DNA 提取  洪湖碘泡虫 DNA 提取: 

本研究所用洪湖碘泡虫对照样品由本实验室

‒80 ℃冷冻保存。将洪湖碘泡虫胞囊样品解冻后

按照 Ezup 柱式动物基因组 DNA 抽提试剂盒(生工)

说明书步骤提取虫体 DNA, 获得的 DNA 保存于

‒20 ℃冰箱中, 作为 PCR 阳性对照备用。 
母本组织 DNA 提取: 将冻存组织样品解冻, 

剪取 20~50 mg, 放入 1.5 mL 灭菌 EP 管中, 使用

电动研磨器匀浆 , 按照 Ezup 柱式动物基因组

DNA 抽提试剂盒说明书步骤提取组织基因组

DNA, 保存于‒20 ℃备用。 

卵及幼鱼 DNA 提取: 卵及孵化后 3 d 的幼鱼, 

均整体进行匀浆; 孵化后 15 d、30 d 幼鱼各取 15

尾在解剖镜下取伪鳃、卵巢、脾、肾组织, 每 5

尾的组织混合为 1 个样品进行匀浆。按照 Ezup

柱式动物基因组 DNA 抽提试剂盒说明书步骤提

取组织基因组 DNA, 保存于‒20 ℃备用。 

1.3.2  单管半巢式 PCR 检测  单管半巢式 PCR 

(singal-tube semi-nested PCR)检测参考前期研究

所建立的方法 [7], 引物由生工生物工程(上海)股

份有限公司合成, 引物信息见表 1。PCR 扩增结

束后, 使用 2%的琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 产物, 

统计各组织/幼鱼洪湖碘泡虫阳性检出情况, 阳性

PCR 产物送至生工生物工程(上海)股份有限公司

测序验证。测序获得片段经 NCBI 数据库 BLAST

比对分析。每个样品检测分别重复 3 次。 
 

表 1  单管半巢式 PCR 引物设计 

Tab. 1  Single tube semi-nested PCR primer design 

引物 primer 名称 code 序列 sequence (5′–3′) Tm/℃

上游 forward Myh_1176F GTTGGTCCCCCTGGGAAACC 61.91

下游 reverse Myh_1618R TCCATGAGGCAGCGTAAAGG 57.75

下游 reverse Mh-in-r AGCGAGCCCAGAATGCTAC 57.97

 

1.3.3  荧光定量 PCR 检测  荧光定量 PCR 检测

采用洪湖碘泡虫特异性引物 Mh-in-F/R, 并以鲫

管家基因 β-actin 作为内参(引物信息见表 2)。采

用 20 μL 反应体系, 包括: TB Green Premix Ex Taq 

II 10 μL, 引物正向 0.8 μL, 引物反向 0.8 μL, DNA

模板 2.0 μL, ddH2O 6 μL。反应程序为 95 ℃预变性

30 s; 95 ℃变性 3 s, 60 ℃退火 34 s, 40 个循环; 熔

解曲线设置为 95 ℃ 15 s, 60 ℃ 1 min, 95 ℃ 15 s。 
 

表 2  荧光定量 PCR 检测引物 

Tab. 2  Real time-PCR primer design 

引物 primer 名称 code 序列 sequence (5′–3′) Tm/℃

上游 forward β-actin-F CTCCCCTCAATCCCAAAGCCAA 62.56

下游 reverse β-actin-R ACACCATCACCAGAATCCATCA 59.42

上游 forward Mh-in-F GTCCGGACATCGAAAGGAT 54.50

下游 reverse Mh-in-r AGCGAGCCCAGAATGCTAC 57.97
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对第二批异育银鲫母本各组织及子代幼鱼样品进

行重复检测验证。每个样品检测分别重复 3 次, 记

录统计各组织/幼鱼的洪湖碘泡虫阳性率。 

1.4  寡核苷酸探针荧光原位杂交(FISH)检测 

1.4.1  洪湖碘泡虫特异性寡核苷酸探针设计  根
据银鲫常见感染的洪湖碘泡虫、瓶囊碘泡虫

(Myxobolus ampullicapsulatus)、武汉单极虫(The-

lohanellus wuhanensis)、吴李碘泡虫(M. wulii)、茄 

形碘泡虫 (M. toyamai)、长孢碘泡虫 (M. longis-

porus)、塔形碘泡虫(M. pyramidis)、培养碘泡虫(M. 

cultus)以及宿主异育银鲫的 18S rDNA 序列进行

比对分析(Clustal X 软件), 选取洪湖碘泡虫高度

特 异 性 区 域 设 计  DNA 探 针 ( 图  1): 5′-FAM- 

TCATAAACATTACACCCTGAGCGAGCCCAGA

ATGCTACTTTTATG-3′, 长度为 45 bp, 由上海生

工技术有限公司合成。 
 

 
 

图 1  洪湖碘泡虫与常见黏孢子虫和宿主异育银鲫 18S rDNA 序列片段比对及探针设计位点 

Fig. 1  Alignment between the SSU 18S rDNA sequences of Myxobolus honghuensis and other  
myxosporeans and fish host Carassius auratus gibelio 

 

1.4.2  荧光原位杂交  根据单管半巢式 PCR 检

测结果, 挑取阳性母本组织及子代幼鱼, 进行荧

光原位杂交检测, 分析洪湖碘泡虫在异育银鲫卵

巢及孵化幼鱼中的组织分布。 

荧光原位杂交的实验流程: 将固定在 4%多

聚甲醛中的组织/幼鱼取出, 制作组织切片, 无需

染色, 常规脱蜡至水洗。切片使用 30% H2O2 和纯

甲醇混合液(1∶9, 体积比)室温处理 10 min, 之

后用 DEPC 水洗 3 次; 处理后的切片置于湿盒(内

含 35 mL 5×SSC 和 35 mL 甲酰胺)中, 常温反应

15 min, 之后用 DEPC 水洗 2 次; 滴加蛋白酶 K

覆盖组织, 放入湿盒, 在分子杂交仪中 37 ℃下反

应 20 min; 用 0.2%甘氨酸洗液洗 1 min, 终止反

应。生理盐水(PBS)洗 2 次, 4%多聚甲醛固定组织

10 min, PBS 洗 3 次, 乙酸酐洗 2 次, 每次 5 min, 

PBS 洗 5 次; 用 5×SSC 溶液洗 2 次后, 将切片放

入湿盒内, 用预杂交液覆盖组织, 65 ℃下预杂交

1 h。取出湿盒, 向切片滴加探针, 覆盖组织, 65 ℃

杂交 48 h; 杂交结束后, 用 2×SSC溶液洗 1次, 甲

酰胺和 4×SSC 混合液(1∶1, 体积比)在 65 ℃烘箱

中洗 3 次, 每次 20 min, 取出后用 PBS 洗 5 次; 将

DAPI 染液用 DEPC 水稀释 1000 倍, 滴加到组织

上染色 5 min; 用 PBS 洗 3 次后, 滴加防淬灭剂, 

用指甲油封片。制备好的杂交玻片在 LEICA 

DM2500 荧光显微镜下观察并采集图像。 

2  结果与分析 

2.1  建鲤精液和异育银鲫母本伪鳃、卵巢、未受

精卵的 PCR 检测结果 

本研究所用的到建鲤精液的单管半巢式 PCR

检测都为阴性; 分别采集了 34 尾异育银鲫母本的

伪鳃、卵巢和未受精卵, 其中, 第一批和第二批各

22 尾和 12 尾(A1~A22, B1~B12, 表 3, 表 4)。单

管半巢式 PCR 检测结果显示, 第一批母本伪鳃、

卵巢和未受精卵阳性总检出率 50% (11/22, 表 3), 

其中, 卵巢样本检测都为阴性, 伪鳃样本阳性率

较高达 36.4% (8/22, A6、A8、A10、A13、A16、

A17、A18 和 A20), 卵的阳性率为 27.3% (6/22, 

A1、A9、A16、A17、A19 和 A20); 伪鳃样本检

出率高于卵和卵巢。第二批母本样品采用单管半

巢式 PCR 和荧光定量 PCR 两种检测方法分析, 其

中荧光定量 PCR的灵敏度和阳性检出率高于单管

半巢式 PCR。尤其卵巢样品中, 单管半巢式 PCR

法未检出 ;  然而 ,  荧光定量 PCR 的检出率达 
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50%。第二批母本伪鳃、卵巢、卵样品基于荧光

定量 PCR 的总阳性检出率达 75% (9/12, B1、B2、

B3、B6、B7、B8、B9、B10、B12)。阳性样本

PCR 产 物 测 序 获 得 的 序 列 与 洪 湖 碘 泡 虫

(MH329617)完全一致。 

2.2  感染异育银鲫母本组织荧光原位杂交 

选取 PCR 检测阳性的异育银鲫母本的卵巢、

伪鳃、体肾、脾组织进行制备切片和荧光原位杂

交检测。原位杂交检测结果显示, 在异育银鲫的

卵巢结缔组织中可观察到大量绿色荧光信号(图

2A), 在伪鳃的鳃丝周边结缔组织可观察到绿色

荧光信号分布(图 2B), 在体肾拟淋巴组织附近分

布有少量绿色荧光信号(图 2C), 在脾脏中也可观

察到绿色荧光信号分布(图 2D)。检测结果表明, 

在异育银鲫卵巢、伪鳃、体肾及脾脏等组织中均

有洪湖碘泡虫的前孢子生成细胞(营养体)存在。 

 

 
 

图 2  洪湖碘泡虫感染异育银鲫组织切片荧光原位杂交(绿色为荧光探针, 蓝色为 DAPI 染色) 

A: 母本卵巢中的洪湖碘泡虫营养体(箭头); B: 母本伪鳃中的洪湖碘泡虫营养体(箭头);  

C: 母本体肾中的洪湖碘泡虫营养体(箭头); D: 母本脾脏中的洪湖碘泡虫营养体(箭头). 

Fig. 2  In situ hybridized sections of Myxobolus honghuensis in infected tissues of Carassius auratus gibelio  
(Green is fluorescent probe and blue is DAPI staining) 

A: M. honghuensis trophozoite in ovary of broodfish (arrow); B: M. honghuensis trophozoite in pseudobranch of broodfish (arrow); 
C: M. honghuensis trophozoite in kindeny tissue of broodfish (arrow); D: M. honghuensis trophozoite in spleen of broodfish (arrow). 

 
2.3  孵化幼鱼 PCR 检测 

室内循环水孵化的异育银鲫幼鱼 3 d、15 d 及

30 d 样品的单管半巢式 PCR 检测结果显示, 第一

批母本孵化幼鱼对应的 A1 母本所产卵孵化出

30 d 幼鱼(30 dph)和 A18 的 15 dph 样品检出洪湖

碘泡虫阳性, 其余幼鱼检测结果均为阴性(表 3)。 

第二批母本孵化幼鱼分别采用单管半巢式

PCR 和荧光定量 PCR 两种检测方法分析(表 4)。

孵化出 3 天幼鱼都未检出阳性。母本 B8 所产卵

孵化出幼鱼 15 dph 样品单管半巢式和荧光定量

PCR 都检出阳性。母本 B9 所产幼鱼 30 dph 样品

荧光定量 PCR 检出阳性。母本 B10 所产幼鱼 
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表 3  单管半巢式 PCR 第一批幼鱼洪湖碘泡虫检测结果 

Tab. 3  Detection results of the first batch of fish fry by single-tube semi-nested PCR  
n=15 

母本编号 
fish-code 

伪鳃 
pseudo-
branch 

卵巢 
ovary 

未受 

精卵 
oocyte 

 
3 dph 

 
15 dph

 
30 dph

母本编号
fish-code

伪鳃
pseudo-
branch

卵巢
ovary

未受 

精卵 
oocyte 

 
3 dph 

 
15 dph

 
30 dph

A1 – – + – – + A12 – – – – – – 

A2 – – – – – – A13 + – – – – – 

A3 – – – – – – A14 – – – – – – 

A4 – – – – – – A15 – – – – – – 

A5 – – – – – – A16 + – + – – – 

A6 + – – – – – A17 + – + – – – 

A7 – – – – – – A18 + – – – + – 

A8 + – – – – – A19 – – + – – – 

A9 – – + – – – A20 + – + – – – 

A10 + – – – – – A21 – – – – – – 

A11 – – – – – – A22 – – – – – – 

注: “+”表示阳性结果; “–”表示阴性结果. 

Note: “+” represents positive result; “–” represents negative result. 

 
表 4  第二批幼鱼洪湖碘泡虫检测结果 

Tab. 4  Detection results of the second batch of fish fry 
n=15 

伪鳃 
pseudobranch 

卵巢 
ovary 

未受精卵 
oocyte 

 
3 dph 

 
15 dph 

 
30 dph 母本编号 

fish-code semi-nested 
PCR 

real-time 
PCR 

semi-neste
d PCR 

real-time 
PCR 

semi-neste
d PCR

real-time
PCR 

semi-neste
d PCR

real-time
PCR 

semi-neste
d PCR

real-time 
PCR 

semi-neste
d PCR

real-time
PCR 

B1 – – – + + + – – – – – – 

B2 + + – + + + – – – – – – 

B3 – – – + + + – – – – – – 

B4 – – – – – – – – – – – – 

B5 – – – – – – – – – – – – 

B6 + + – + – – – – – – – – 

B7 – – – – – + – – – – – – 

B8 + + – + + + – – + + – – 

B9 + + – + – – – – – – – + 

B10 + + – – + + – – – + – – 

B11 – – – – – – – – – – – – 

B12 + + – – + + – – – – – – 

注: “+”表示阳性结果; “–”表示阴性结果. 

Note: “+” represents positive result; “–” represents negative result. 

 
15 dph 样品荧光定量 PCR 检出阳性。 
2.4  孵化幼鱼荧光原位杂交检测 

孵化 3 d 幼鱼样品 PCR 没有检出阳性, 因此, 

选取了 PCR 阳性实验组的 15 d 幼鱼进行整条鱼

的组织切片和荧光原位杂交检测。如图 3 所示, 在

孵化 15 d 幼鱼鳃部的鳃丝和前面的伪鳃组织中有

较为集中的绿色荧光信号(图 3A), 肾及体肾组织

中也检测到有阳性信号(图 3B)。原位杂交结果表

明, 孵化 15 d 后的异育银鲫幼鱼在鳃、伪鳃和肾

脏组织出现疑似洪湖碘泡虫营养体感染分布。 
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图 3  孵化 15 d 异育银鲫幼鱼整鱼组织切片原位杂交检测 

A: 幼鱼鳃及伪鳃中的洪湖碘泡虫营养体(箭头, ×40)；B: 幼鱼头肾及体肾中的洪湖碘泡虫营养体(箭头, ×100).  

绿色为荧光探针，蓝色为 DAPI 染色. 

Fig. 3  In situ hybridized sections of infected Carassius auratus gibelio fry 15 d post hatching (A, ×40; B, ×100) 
A: M. honghuensis trophozoite in gill and pseudobranch of infected fry (arrow);  
B: M. honghuensis trophozoite in head kidney andkidney of infected fry (arrow).  

 

3  讨论 

异育银鲫寄生洪湖碘泡虫的完整生活史和鱼

体感染传播途径等问题受到了广泛关注。尽管 

罗丹等[14]通过荧光定量 PCR 在池塘水体中检测

到洪湖碘泡虫 DNA, 但是前期大量的疫区养殖池

塘调查采样都没有发现其对应的放射孢子虫[15]。

根据前期流行病学研究基础, 本课题组推测洪湖

碘泡虫除可能的放射孢子虫感染途径外, 也许还

存在随鱼卵传播途径。目前, 世界范围内报道的、

可寄生在鱼类卵细胞内的黏孢子虫种类 17 种以

上，如 Sphaerospora plagiognathopis[16]、Myxobolus 

dahomeyensis[17]、M. testicularis[15]、Kudoa ovi-

vora[18]及 K. azevedoi[19]等。然而, 黏孢子虫是否

可以随宿主鱼卵传播一直没有相关的报道[20]。本

研究通过 PCR 和荧光原位杂交检测, 在隐性感染

异育银鲫母本卵巢、卵及实验室条件下繁育子代

幼鱼中均检出洪湖碘泡虫, 提示异育银鲫寄生洪

湖碘泡虫应该存在经鱼卵传播途径。本研究结果

进一步支持 Wang 等[21]发现洪湖碘泡虫可通过感

染异育银鲫母本直接传染幼鱼的结论。 

核苷酸探针荧光标记原位杂交被广泛应用于

细胞生物学和病原生物学研究相关领域 [21-25]。

Dubuffet 等 [22]采用 RNA 探针揭示了微孢子虫

Nosema granulosis 和 Dictyocoela duebenum 在宿

主钩虾(Gammarus duebeni)卵巢分布和垂直传播。

Holzer 等[23]、Bjork 等[24]和 Markussen 等[25]分别

利用原位杂交分别研究了苔藓鲑四囊虫 (Tetra 

capsuloides bryosalmonae)、角形虫 (Ceratomyxa 

shasta)、伪鳃小囊虫 (Parvicapsula pseudobran-

chicola)等在鲑鳟宿主体内组织分布和迁移路径。

本研究采用荧光原位杂交直观地检测出PCR阳性

样品的母本卵巢和幼鱼组织器官中洪湖碘泡虫分

布。在卵样本检测中发现, 多聚甲醛固定后的卵

黄颗粒也呈现很强的荧光信息, 由于当前采用的

检测方法暂时无法确定是否为假阳性。因此, 洪

湖碘泡虫在卵中的定位检测有待后续技术优化。 

本研究所采用的荧光定量 PCR 检测的灵敏度

优于单管半巢式 PCR, 更适用于没有临床症状的

洪湖碘泡虫隐性感染亲本和苗种检测。在研究所
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分析的卵巢样品中, 单管半巢式 PCR 法都未检出, 

荧光定量 PCR 的检出率达 50%; 此外, 荧光定量

PCR 检测的伪鳃、卵巢、卵的结果呈现较好的吻

合度。在检出阳性的异育银鲫卵巢样本中, 荧光

定量 PCR 的 Ct 值普遍较高(30~34), 可能卵巢组

织成分复杂造成洪湖碘泡虫 DNA 相对含量低于

单管半巢式 PCR 检测阈值。 

在异育银鲫阳性母本所产幼鱼检测中仅有部

分网箱样品检出阳性(A1、A18、B8 和 B9), 低于

母本感染率(50%~75%)。在 A1 和 B9 母本网箱幼

鱼中仅在 30 dph 样本中检测出洪湖碘泡虫感染, 

3 dph 和 15 dph 样本都未检测出; 在 A18 和 B9 母

本网箱幼鱼中仅在 15 dph 样本中检出阳性, 3 dph

和 30 dph 样本都未检出。幼鱼感染检出率低于母

本以及幼鱼孵化不同天数样本感染检出差异现象, 

可能由于洪湖碘泡虫在幼鱼体内没有快速大量增

殖, 生物量低于当前检测技术阈值, 或者洪湖碘

泡虫对于卵巢中卵的感染不是均匀分布, 幼鱼中

不是所有个体都携带有洪湖碘泡虫。关于这一疑

问, 有待洪湖碘泡虫随卵传播机制的进一步研究。 

本研究所用的异育银鲫母本 PCR 检出有很高

的洪湖碘泡虫感染率, 并且在前期养殖过程中没

有明显的临床症状。虽然, 当前研究无法判断这

些阳性母本是由于近期感染还是前期携带, 但是

洪湖碘泡虫存在经鱼卵传播的研究结果表明异育

银鲫苗种生产必须重视亲本的病原检验检疫。此

外, 隐性感染洪湖碘泡虫在国内异育银鲫不同种

群分布情况以及隐性感染在鱼可持续多长时间等

问题也有待进一步研究。 

参考文献: 
[1] Xi B W, Xie J, Zhou Q L, et al. Mass mortality of pond- 

reared Carassius gibelio caused by Myxobolus ampullicap-

sulatus in China[J]. Diseases of Aquatic Organisms, 2011, 

93: 257-260.  

[2] Zhao Y L, Liu X H, Sato H, et al. RNA-seq analysis of local 

tissue of Carassius auratus gibelio with pharyngeal myxo-

sporidiosis: Insights into the pharyngeal mucosal immune 

response in a fish-parasite dialogue[J]. Fish & Shellfish Im-

munology, 2019, 94: 99-112.  

[3] Li Z W, Lu H D, Cao G P, et al. Histopathology and patho-

physiology of Carassius auratus gibelio infected by Myxo-

bolus pharynae[J]. Journal of Fishery Sciences of China, 

2016, 23(6): 1339-1350. [李振伟, 陆宏达, 操艮萍, 等. 异

育银鲫咽碘泡虫病组织病理与病理生理[J]. 中国水产科

学, 2016, 23(6): 1339-1350.] 

[4] Ma Y, Zhou J X, Wang H, et al. Investigation report of Ca-

rassius auratus gibelio “Zhongke 3” myxosporiasis in Jilin 

province[J]. Scientific Fish Farming, 2015(12): 84-85. [马悦, 

周井祥, 王好, 等. 吉林省异育银鲫“中科 3 号”黏孢子虫

病调查报告[J]. 科学养鱼, 2015(12): 84-85.] 

[5] Wu Y S, Xiao W H, Wang J G, et al. A review of the life 

cycle of Myxosporean[J]. Acta Hydrobiologica Sinica, 2000, 

24(2): 182-189. [吴英松, 肖武汉, 汪建国, 等. 黏孢子虫

生活史的研究进展[J]. 水生生物学报, 2000, 24(2): 182- 

189.] 

[6] Zhao D D. Life cycle of several freshwater myxozoans and 

taxonomy of actinosporean collective groups[D]. Wuhan: 

Huazhong Agricultural University, 2017. [赵丹丹. 几种淡

水黏体动物的生活史及其放射孢子虫集合群的分类学研

究[D]. 武汉: 华中农业大学, 2017.] 

[7] Xi B W, Li P, Liu Q C, et al. Description of a new Neoa-

ctinomyxum type actinosporean from the oligochaete Bran-

chiura sowerbyi Beddard[J]. Systematic Parasitology, 2017, 

94(1): 73-80.  

[8] Xi B W, Zhou Z G, Xie J, et al. Morphological and molecu-

lar characterization of actinosporeans infecting oligochaete 

Branchiura sowerbyi from Chinese carp ponds. [J]. Diseases 

of Aquatic Organisms. 2015, 114(3): 217-228.  

[9] Sun H W, Xi B W, Xie J, et al. Morphological characters and 

DNA identification of a new actinosporean type Guyenotia 

CZ collected from oligochaete Branchiura sowerbyi[J]. Acta 

Hydrobiologica Sinica, 2014, 38(6): 1179-1184. [孙海伟, 

习丙文, 谢骏, 等. 一种 Guyenotia 放射孢子虫的形态和

分子序列特征[J]. 水生生物学报, 2014, 38(6): 1179-1184.] 

[10] Gu W, Xi B W, Xie J, et al. Morphological characterization 

of a novel Echinactinomyxon type collected from Branchi-

ura sowerbyi[J]. Journal of Fishery Sciences of China, 2013, 

20(1): 218-223. [顾伟, 习丙文, 谢骏, 等. 苏氏尾鳃蚓寄

生放射孢子虫的形态描述[J]. 中国水产科学, 2013, 20(1): 

218-223.] 

[11] Xi B W, Zhang J Y, Xie J, et al. Three actinosporean types 

(Myxozoa) from the oligochaete Branchiura sowerbyi in 

China[J]. Parasitology Research, 2013, 112(4): 1575-1582.  

[12] Wang G T, Yao W J. First report of the actinosporean in 

Oligochaetes in China[J]. Acta Hydrobiologica Sinica, 2000, 

24(2): 198-200. [王桂堂, 姚卫建. 放射孢子虫在中国的首

次发现[J]. 水生生物学报, 2000, 24(2): 198-200.] 

[13] Yang K, Gao Z P, Xi B W, et al. Development a single-tube, 

semi-nested PCR method for the detection of Myxobolus 



第 12 期 杨坤等: 异育银鲫寄生洪湖碘泡虫的鱼卵传播途径 1619 

honghuensis (Myxoporea: Bivalvulida)[J]. Journal of Fishery 

Sciences of China, 2020, 27(8): 927-933. [杨坤, 高志鹏, 习

丙文, 等. 洪湖碘泡虫单管半巢式 PCR 检测方法的建立

及应用[J]. 中国水产科学, 2020, 27(8): 927-933.] 

[14] Luo D, Zhao Y L, Liu X H, et al. Development of a SYBR 

Green I real-time PCR assay for detection of Myxobolus 

honghuensis and its application[J]. Acta Hydrobiologica Si-

nica, 2020, 44(2): 268-274. [罗丹, 赵媛莉, 刘新华, 等. 洪

湖碘泡虫 SYBR Green Ⅰ实时荧光定量 PCR 检测方法的

建立及其应用[J]. 水生生物学报, 2020, 44(2): 268-274.] 

[15] Tajdari J, Matos E, Mendonça I, et al. Ultrastructural mor-

phology of Myxobolus testicularis sp. n., parasite of the testis 

of Hemiodopsis microlepis (Teleostei: Hemiodontidae) from 

the NE of Brazil[J]. Acta Protozoologica, 2005, 44(4): 377-384.  

[16] Chen Q L, Xie X R. A new genus and two new species of 

family Myxoboliade from freshwater fishes of China (Myx-

osporidia: Myxobolidae)[J]. Zoological Systematics, 1984, 

9(2): 3-7. [陈启鎏, 谢杏人. 中国淡水鱼类寄生黏孢子虫

碘泡科一新属及二新种[J]. 动物分类学报, 1984, 9(2): 

3-7.] 

[17] Grankoto A, Pampoulie C, Marques A, et al. Myxobolus 

dahomeyensis infection in ovaries of Tilapia species from 

Benin (West Africa)[J]. Journal of Fish Biology, 2010, 58(3): 

883-886.  

[18] Swearer S E, Robertson D R. Life History, Pathology, and 

Description of Kudoa ovivora n. sp. (Myxozoa, Myxosporea): 

An Ovarian Parasite of Caribbean Labroid Fishes[J]. The 

Journal of Parasitology, 1999, 85(2): 337-353.  

[19] Mansour L, Thabet A, Chourabi K, et al. Kudoa azevedoi n. 

sp. (Myxozoa, Multivalvulida) from the oocytes of the At-

lantic horse mackerel Trachurus trachurus (Perciformes, 

Carangidae) in Tunisian coasts[J]. Parasitology Research, 

2013, 112(4): 1737-1747.  

[20] Sitjà-Bobadilla A. Can Myxosporean parasites compromise 

fish and amphibian reproduction?[J]. Proceedings Biological 

Sciences The Royal Society, 2009, 276: 2861-2870.  

[21] Wang S, Zhang B, Guo Q, et al. Molecular and light mi-

croscopy evidence for the transfer of Myxobolus honghuensis 

from Carassius auratus gibelio broodfish to progeny[J]. 

Journal of Fish Diseases, 2020, 43(10): 1177-1184.  

[22] Dubuffet A, Smith J E, Solter L, et al. Specific detection and 

localization of microsporidian parasites in invertebrate hosts 

by using in situ hybridization[J]. Applied and Environmental 

Microbiology, 2013, 79(1): 385-388.  

[23] Holzer A S, Sommerville C, Wootten R. Molecular studies 

on the seasonal occurrence and development of five myxo-

zoans in farmed Salmo trutta L. [J]. Parasitology, 2006, 

132(2): 193-205.  

[24] Bjork S J, Bartholomew J L. Invasion of Ceratomyxa shasta 

(Myxozoa) and comparison of migration to the intestine be-

tween susceptible and resistant fish hosts[J]. International 

Journal for Parasitology, 2010, 40(9): 1087-1095.  

[25] Markussen T, Agusti C, Karlsbakk E, et al. Detection of the 

myxosporean parasite Parvicapsula pseudobranchicola in 

Atlantic salmon (Salmo salar L.) using in situ hybridization 

(ISH)[J]. Parasites & Vectors, 2015, 8(105): 1-6.  



1620 中国水产科学 第 28 卷 

Transovarial transmission of Myxobolus honghuensis in gibel carp, 
Carassius auratus gibelio (Bloch) 

YANG Kun1,2, ZHAI Kaixuan1, XI Bingwen1, 2, CHEN Kai2, XIE Jun2, PAN Liangkun2 

1. Wuxi Fisheries College, Nanjing Agricultural University, Wuxi 214081, China  
2. Freshwater Fisheries Research Center, Chinese Academy of Fishery Sciences, Wuxi 214081, China 

Abstract: Myxobolus honghuensis is a parasitic pathogen that causes pharyngeal myxosporidiosis. The infection often 
results in massive mortality in cultured gibel carp Carassius auratus gibelio (Bloch). Currently, there is no effective 
drug for treating pharyngeal myxosporidiosis. Most myxosporeans have a complex life history involving two alternative 
hosts. Myxosporean infection in fish hosts occurs primarily through the horizontal transmission of actinosporean re-
leased by invertebrate hosts. Domestic researchers have performed many studies on the life history of myxosporea 
parasitized by C. auratus gibelio. Approximately 20 species of actinosporean have been discovered and reported. How-
ever, no invertebrate host and actinosporean have been found in M. honghuensis. In this study, gibel carp larvae were 
obtained by artificial insemination, hatched, and nursed in an indoor water circulation system with tap water at a tem-

perature of (23±1) ℃. Single tube semi-nested PCR, fluorescence quantitative PCR, and oligonucleotide fluorescence 

in situ hybridization (FISH) were used to detect M. honghuensis infection in brood stock tissues, eggs, and larvae. The 
covet infection rate of M. honghuensis in the 34 gibel carp females used in this study (A1–A22, B1–B12) was 50% to 
75%. The positive infection rate in eggs and pseudobranch was higher than that in ovarian tissue samples. The 
pre-sporogenic stage of M. honghuensis was detected in the ovary, pseudobranch, kidney, and spleen of gibel carp. The 
15 and 30 days post-hatch samples of gibel carp larvae (A1, A8, B8, and B9) obtained from infected females and com-
pletely cultured indoors were positive for M. honghuensis infection. The presence of M. honghuensis in the pseudo-
branch, gill, and kidney tissues of 15 days post-hatch larva was confirmed via FISH. The collective results reveal 
transovarian transmission of M. honghuensis in gibel carp. 

Key words：Carassius auratus gibelio; Myxobolus honghuensis; transmission; PCR; FISH 
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河口水域鱼类生境质量评价方法研究进展 
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2. 南京农业大学无锡渔业学院, 江苏 无锡 214081;  

3. 上海长江口渔业资源增殖与生态修复工程技术研究中心, 上海 200090;  

4. 中国水产科学研究院长江口渔业生态重点实验室, 上海 200090 

摘要: 河口水域是鱼类重要的栖息生境, 在渔业资源的可持续发展中占据重要地位。开展河口水域生境质量的评价

研究, 对了解河口水域的生境功能现状以及提供科学管理依据具有重要意义。本文对河口水域鱼类生境质量评价

的研究方法及应用进展进行综述, 主要集中在 3 个方面: (1)基于鱼类数量分布特征: 通过鱼类的数量分布特征与环

境因子之间的相关关系, 探究鱼类物种的适宜生境分布格局; (2)基于鱼类生存表现特征: 筛选鱼类生活史各阶段

的生存表现特征指标, 对不同功能类型的生境进行质量评价; (3)基于鱼类的群落结构特征: 通过构建鱼类群落评

价指数, 对河口水域鱼类生境质量进行综合评价。对河口水域鱼类生境质量的评价研究有助于深入了解河口渔业

生态功能的变化机制, 并可为合理管控河口沿岸的人类活动、研发河口水域生境质量监测预警技术、科学开展河

口生境保护和修复工作提供理论依据。 

关键词: 河口水域; 鱼类生境质量; 数量分布特征; 生存表现特征; 群落结构特征 

中图分类号: S931      文献标志码: A           文章编号: 1005–8737–(2021)12–1621–11 

生境质量(habitat quality)是反映生态系统生

境功能现状的重要指标[1], 用于评价生态系统为

个体、种群或群落提供适宜生存条件的能力[2]。

河口水域是许多鱼类的重要栖息生境, 发挥着育

幼场、产卵场、索饵场和洄游通道等生态支持功

能 , 对保障渔业资源的可持续发展具有重要意

义[3-4]。然而, 河口沿岸地区经济发达、人口密度

大, 这使河口水域的生态状况极易受到人类活动

的影响。人类活动的不断加剧, 如水利工程建设、

污染输入、过度捕捞等[5-6], 使河口水域面临着诸

多严峻的生态威胁(水环境恶化、污染加剧、生境

萎缩、渔汛消失等), 导致河口水域的渔业资源衰

退[3]、生物多样性降低[7]、物种生存性能下降[8]。

由于河口水域的生境质量水平在不断下降, 生境

功能逐渐退化 [9-10], 对渔业资源的健康发展产生

了极大的负面影响。 

本文从河口水域的环境特征及其为鱼类物种

提供的生境功能角度出发, 梳理了国内外河口水

域鱼类生境质量评价方法的研究进展, 主要集中

在 3 个方面: (1)基于鱼类数量分布特征: 通过鱼

类的数量分布特征与环境因子之间的相关关系 , 

探究鱼类物种的适宜生境分布格局; (2)基于鱼类

生存表现特征: 筛选鱼类生活史各阶段的生存表

现特征指标, 对不同功能类型的生境进行质量评

价; (3)基于鱼类的群落结构特征: 通过构建鱼类

群落评价指数, 对河口水域鱼类生境质量进行综

合评价。开展河口水域鱼类生境质量评价研究有

助于了解河口水域的生境功能现状及其机制, 并
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为河口渔业水域生态健康评估和管理提供科学

依据。 

1  河口水域的环境特征与生境功能 

河口作为河流、海洋与近岸陆地之间的过渡

水域, 其环境受到三者之间相互影响[11], 构成独

特的水域生境, 支撑着河口丰富的渔业资源。河

口水域具有较高的初级生产力 , 上游的淡水输

入 [12]、河口附近城市的点源排放[13]、河口近岸湿

地生态系统(红树林[14]、盐沼[15])的横向交换为河

口水域源源不断地输送营养物质。这使河口水域

成为大量营养盐和有机碎屑的聚集地, 是初级生

产力产生和次级生产力转化的良好场所, 使其具

备较高的渔业生产力[16]。河口水域受到河流输入

和近海潮汐效应的双重影响, 进一步塑造了其水

体环境高度扰动性(浊度较高)和复杂性(盐度高异

质性)的特点, 这些环境特征为鱼类躲避天敌捕食

提供了良好的藏匿条件[17], 以及为许多鱼类生活

史关键阶段提供了重要的栖息条件。 

河口水域独特的环境特征为许多重要鱼类物

种提供了育幼场、产卵场、洄游通道等重要生境

服务功能, 具有极高的渔业经济和保护价值。已

有研究表明河口水域是高质量的鱼类育幼场 [18], 

能够为许多鱼类的幼鱼阶段提供优质的生长发育

和摄食条件。河口水域也是许多经济鱼类物种的

进行繁殖产卵活动的重要场所 , 如棘头梅童鱼

(Collichthys lucidus)[19] 、 松 江 鲈 (Trachidermus 
fasciatus)[20]、小黄鱼(Larimichthys polyactis)[21]等。

此外, 河口水域还是许多重要渔业物种的洄游通

道, 它们需要通过河口水域往返于淡水和海水之

间满足其生殖和索饵的需要 , 如中华鲟 (Aci-
penser sinensis)[22] 、日本鳗鲡 (Anguilla japon-
ica)[23]、大西洋鲑(Salmo salar)等[24]。 

2  河口水域鱼类生境质量评价研究方法 

河口水域鱼类生境质量评价研究方法主要以

鱼类的数量分布特征、生存表现特征、群落结构

特征作为评价依据, 分别对鱼类适宜生境特征状

况、鱼类不同功能类型生境质量、鱼类综合生境

质量进行了评价研究探索。 

2.1  鱼类的数量分布特征 

鱼类的数量分布特征是评价生境质量水平的

基础指标, 常用的指标包括鱼类的丰度、密度、

存在概率等[25-26]。鱼类在自然水域中的分布具有

一定“趋利避害”本能[27-28], 即鱼类会主动选择向

适宜生存的水域环境中迁移。鱼类的生境选择导

致在空间上呈现数量分布差异, 能一定程度上反

映不同区域的生境质量差异。许多学者以此作为

河口水域鱼类生境质量评价研究的理论依据, 运

用 广 义 可 加 模 型 (generalized additive model, 

GAM)[29]、广义线性模型(generalized linear model, 

GLM)[26]、增强回归树 (boosted regression trees, 

BRT)[30]、最大熵模型 (maximum entropy model, 

MaxEnt)[31]等统计模型以及构建栖息地适宜性指

数(habitat suitability index, HIS)[25], 分析河口水

域鱼类数量分布特征与环境因子之间的相关关

系, 以探究鱼类适宜生境的分布格局及其环境阈

值范围。 

O’Connor 等 [26]通过 GLM 研究了美洲鲥

(Alosa sapidissima)、条纹鲈(Morone saxatilis)存在

概率与溶解氧、盐度、时间、沿河距离等指标之

间的相关关系, 进而模拟预测两种幼鱼在美国哈

德逊河河口的潜在的高密度聚集区。Stoner 等[29]

分析了美国纳威辛克河河口 6 年期间的美洲拟鲽

(Pseudopleuronectes americanus)幼鱼捕捞数据 , 

通过 GAM 确定了不同规格幼鱼存在概率与水温、

盐度、底质有机质含量之间的关系, 并揭示了不

同规格幼鱼育幼场核心区域的动态变化规律。

Vinagre 等[25]和杨红等[32]分别根据葡萄牙塔霍河

河口的欧洲鳎 (Solea solea)和塞内加尔鳎 (Solea 
senegalensis)幼鱼密度、长江口的中华鲟幼鱼密度

与水深、盐度、温度等指标之间的相关关系构建

HSI, 确定了这些物种在河口水域育幼场的适宜

分布范围。 

通过鱼类的数量分布特征指标与环境因子之

间的相关性 , 可以明确鱼类适宜生境的分布范

围、潜在区域、时空变动格局等状况。但由于影

响鱼类数量分布特征的环境因素较为复杂, 加之

摄食来源、捕食竞争、气候变化等难以量化的因

素也会影响鱼类在水域中的数量分布, 这使鱼类
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在水域的数量分布特征呈现强烈的时空波动 [33], 

无法进一步深入探究生境质量变化对鱼类数量分

布的影响机制。 

2.2  鱼类的生存表现特征 

鱼类的生存表现特征是评价河口水域鱼类生

境质量水平的功能指标, 常用指标包括幼鱼的生

长发育指标[34]和成鱼的繁殖性能指标[35]。由于鱼

类在生活史各阶段的能量分配策略不同, 导致其

呈现不同的生存表现特征, 从而体现了其不同生

活史阶段对生境功能的需求差异。在幼鱼阶段 , 

鱼类将获取的能量几乎全部用于体细胞的生长与

蛋白质的合成[36-37], 以获得快速的生长发育。在

鱼类的繁殖期, 鱼类会将获取的能量以脂肪形式

主要储存在肝脏中, 为性腺组织的发育和繁殖产

卵活动提供营养物质和能量储备[38-39]。鱼类的能

量分配策略反映了不同生活史阶段的生存需求及

其生境需求。因此, 许多研究以鱼类的生存表现

特征作为河口水域鱼类生境质量评价依据, 主要

在鱼类的育幼场(幼鱼的生长发育指标)和产卵场

(成鱼的繁殖性能指标)应用较多(表 1)。 
  

表 1  常用于评价河口水域鱼类生境质量的生理生化指标及其生物学意义 

Tab. 1  Physiological and biochemical indexes commonly used to assess the quality of estuarine fish  
habitats and their biological significance 

评价指标 

evaluating index 

生物学意义 

biological significance 

评价生境类型 

evaluation of  
habitat type 

参考文献

reference

RNA/DNA 鱼类体细胞中 DNA 含量较为稳定, RNA 含量的变化则反映了体内蛋白

质的合成速度 , RNA/DNA 比值能够反映鱼类体内蛋白质的合成速率 , 

主要用于评价鱼类的生长状况和营养水平。 

育幼场 [40-41] 

皮质醇浓度 

cortisol concentration 

当鱼类遭受外界环境胁迫时, 其中枢神经系统会促进皮质醇的合成与释

放。因此, 鱼类体内皮质醇浓度常作为评估鱼类所处的环境压力指标。 

育幼场 [42-43] 

Fulton’s K 条件指数 

Fulton’s K condition indices 

Fulton’s K 条件指数基于鱼类体长与体重之间的关系对鱼类健康形态进

行评估, 表达式为 K=1000(W/L3)。该指标假设基于给定长度的鱼类, 体

重高的个体相较于体重轻的个体更为健康。 

育幼场 [44-45] 

耳石边缘增量宽度 

marginal otolith  
increment width 

耳石的增长与鱼类的生长密切相关 , 其中基于耳石边缘增量宽度测量

能够反映鱼类近期的生长速度, 是衡量鱼类生长状况、摄食状况、生境

质量的有效指标。 

育幼场 [8,46] 

肝胰腺指数 HSI 

hepatosomatic index 

表达式为 HSI=100(HW/W), 反映鱼类肝胰腺发育状况。肝胰腺作为鱼类

的供能组织, 为鱼类的生命活动提供能量来源。肝胰腺指数主要反映鱼

类的健康水平和能量储存水平。 

育幼场、产卵场 [47-48] 

性腺指数 GSI 

gonadosomatic index 

表达式为 GSI=100(GW/W), 反映鱼类性腺组织的发育程度。性腺组织的

发育程度决定了鱼类的产卵量。 

产卵场 [35,48] 

消化道指数 DSI 

digestivosomatic index 

表达式为 DSI=100(DW/W), 反映鱼类的摄食状况 , 以评估生境的可捕

食条件。 

育幼场、产卵场 [18,35] 

脂质含量 

lipid content 

脂质含量反映了鱼类的营养和能量储备水平。根据研究取样组织的不同, 

分为肌肉脂质含量和肝脏脂质含量 , 分别用于评价幼鱼的营养水平和

成鱼的能量储备。 

育幼场、产卵场 [49-50] 

注: L 为鱼类体长, HW 为肝脏重量, GW 为性腺重量, DW 为消化道重量, W 为鱼类体重. 

Note: L is fish body length; HW is liver weight; GW is gonad weight; DW is digestive tract weight; W is body weight. 
   

2.2.1  鱼类育幼场生境质量评价研究  幼鱼阶段

的能量分配策略侧重于生长发育, 但若幼鱼所处

生境质量水平较差, 对幼鱼的生长发育造成了一

定的环境压力, 幼鱼会在生长与生存之间进行权

衡选择。尤其在极端的环境压力条件下, 幼鱼会

以牺牲生长为代价, 通过调节自身代谢和能量分

配来应对外界环境的压力条件, 以优先满足自身

生存[36,51]。一般认为, 高质量的育幼场是更加有
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利于幼鱼生长和存活的场所[10]。因此, RNA/DNA

比值、耳石边缘增量宽度、Fulton’s K 条件指数等

反映幼鱼生长发育的特征指标可以用于区分育幼

场生境质量差异, 幼鱼的皮质醇浓度可以用于评

估生境的环境压力水平。 

Amara 等[52]通过对欧川鲽幼鱼的 RNA/DNA

比值、Fulton’s K 条件指数、耳石边缘增量宽度进

行比较, 对东英吉利海峡 3 个河口水域的鱼类育

幼场生境质量进行评估, 并结合 Cd、Cr、Cu、Pb

等重金属浓度进行分析, 结果表明重金属污染是

导致了 3 个河口水域育幼场生境质量下降的主要

原因 , 从而对幼鱼的生长发育产生了负面影响 , 

导致了鱼类育幼场功能下降。Yamashita 等[18]以石

鲽(Platichthys bicoloratus)幼鱼 RNA/DNA 比值、

消化道指数、皮质醇浓度作为育幼场生境质量的

评价指标, 比较了日本仙台湾河口水域与邻近近

岸水域石鲽幼鱼的生境质量差异状况, 研究结果

表明, 河口水域石鲽幼鱼的这 3 个指标均显著高

于近岸水域, 即河口水域虽然使幼鱼遭受一定的

环境压力, 但仍能够为幼鱼提供良好的生长发育

条件, 相较于近岸水域仍是鱼类优质的育幼场。

De Raedemaecker 等 [56] 研 究 发 现 , 黄 盖 鲽

(Pseudopleuronectes yokohamae) 和 欧 洲 鲽

(Platichthys flesus) 幼 鱼 的 RNA/DNA 比 值 、

Fulton’s K条件指数呈现显著的时空分布差异, 尤

其强调了 RNA/DNA 比值是短期时间尺度上指示

生境质量的高敏感性指标, 并通过 GAM 分析进

一步分析了幼鱼生长发育差异表现与环境特征、

摄食特征之间的功能关系, 其研究结果进一步证

明高质量育幼场生境特征能够促进幼鱼的生长。 

2.2.2  鱼类产卵场生境质量评价研究  鱼类在繁

殖期的能量分配策略侧重于能量的积累与性腺组

织的发育, 但鱼类的繁殖表现会受到环境因素所

影响[54], 从而影响成鱼的性腺组织发育[55]、繁殖

力水平[56]以及后代的生存能力[57]。一般认为, 高

质量的产卵场能够为鱼类提供较高的能量储备 , 

使其在繁殖期具备更强的生存和生殖能力[58-59]。

因此, 性腺指数、肝胰腺指数等反映鱼类繁殖性

能的特征指标可以用于评价产卵场生境质量水平。  

Lloret 等[35]为了确定水域保护等级、底质类

型、水深对白鲷(Diplodus sargus)繁殖性能的影响, 

以白鲷的肝胰腺指数、性腺指数、消化道指数、

脂质含量作为其繁殖性能的评价指标。研究结果

表明, 在保护区水域、岩石底质水域、深层水域

相较于开放水域、沙质底质水域、浅层水域更有

利于白鲷进行繁殖产卵活动, 是白鲷产卵场高质

量的环境特征。Vitale 等[48]根据 1996 年至 2004

年大西洋鳕(Gadus morhua)的捕捞数据, 以成熟

雌鱼的比例以及个体的肝胰腺指数、性腺指数、

Fulton’s K 条件指数的表现作为区分大西洋鳕产

卵场与非产卵场的判断指标, 并绘制了产卵场核

心区域的时空变动趋势, 为开展渔业管理工作提

供了参考。 

2.3  鱼类的群落结构特征 

鱼类的群落结构特征是评价河口水域鱼类生

境质量水平的综合指标, 常用指标主要包括物种

多样性、物种丰度、营养结构特征、生境利用类

型等[60]。首先, 鱼类作为水域生态系统中重要生

物组成部分, 鱼类群落的物种多样性及物种丰度

差异能够在一定程度上反映生境质量水平[61]。其

次, 鱼类群落的营养结构特征主要通过鱼类的摄

食类型进行描述, 如滤食性鱼类、食鱼性鱼类、

底栖动物食性鱼类等, 这一指标反映了水域生境

的物质循环和能量流动状况[62-63]。此外, 河口水

域作为鱼类生活史关键阶段的重要栖息地, 鱼类

对河口水域不同生境功能的利用现状[64], 反映了

河口水域生境功能及质量状况。 

1981 年 Karr 等[65]首次提出了鱼类生物完整

性指数(fish-index of biological integrity, F-IBI), 

根据鱼类群落的种类组成、营养结构、健康状况

等 12 项指标, 通过评价指标的筛选、指标权重的

确定、评分标准的建立等步骤, 开创了利用鱼类

群落结构特征指标用于水域生态质量评价研究的

先河。随后, 越来越多的研究者构建了鱼类群落

指数工具用于河口水域鱼类生境质量评价, 如美

国的河口生物完整性指数(estuarine biotic integrity, 

EBI)[66-67]、南非的河口鱼类群落指数(estuarine 

fish community index, EFCI)[68]、葡萄牙的河口鱼
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类评价指数 (estuarine fish assessment index, 

EFAI)[69]、法国的河口和潟湖鱼类指数(estuarine 

and lagoon fish index, ELFI)[70]等(表 2)。如 Breine

等 [71]建立了基于特定区域的河口生物完整性指

数(zone-specific fish-based estuarine biotic index, 

Z-EBI), 对比利时塞舍尔德河口生境质量进行评

估, 并结合对不同河口水域的人类活动压力指标

分析, 结果表明 Z-EBI 的评价结果成功验证了不

同河口水域鱼类生境质量差异状况。Ramos 等[72]

分别对幼鱼和成鱼构建 EBI、AFI、EFAI, 评估了

4 种不同污染程度河口水域的鱼类生境质量状况, 

研究结果显示幼鱼在应对环境压力的表现较成鱼

更为敏感, 表明以幼鱼构建鱼类群落指数具有更

好的预警作用。Viana 等[73]分别应用 EFCI、TFCI、

EBI 对帕拉河口 3 个受不同水平工业活动影响的

水域进行生境质量评估, 3 种鱼类群落评价指数 
 

表 2  常用于河口水域鱼类生境质量评价的鱼类群落指数 

Tab. 2  Fish community indices commonly used in estuarine habitat quality evaluation 

鱼类群落指数 
fish community index 

应用国家 
application country 

评价指标 
evaluating index 

参考文献
reference

物种丰度及组成 鱼类物种数量, 鱼类物种丰度, 丰度达到 90%的鱼类

物种数量, 底层栖息的鱼类数量百分比 

生境利用类型 河口定居性鱼类物种数量 , 利用河口育幼场功能的

鱼类数量, 在河口产卵的鱼类数量 

河口生物完整性指数 
estuarine biotic integrity index 

美国, 英国 

健康状况 体型异常的鱼类数量百分比 

[66-67]

物种丰度及组成 鱼类物种数量, 稀有或濒危鱼类物种数量, 外来鱼类

物种数量, 相对于参考集合的鱼类物种丰度, 丰度达

到 90%的鱼类物种数量 

生境利用类型 河口定居性鱼类物种数量 , 依赖河口栖息的海洋鱼

类物种数量, 河口定居性鱼类的相对丰度, 依赖河口

栖息的海洋鱼类的相对丰度 

河口鱼类群落指数 
estuarine fish community  
index 

南非 

营养结构 底栖动物食性鱼类物种数量 , 食鱼性鱼类物种数量 , 

底栖动物食性鱼类物种的相对丰度 , 食鱼性鱼类物

种的相对丰度 

[68] 

物种丰度及组成 鱼类物种数量, 污染指示物种的数量百分比, 外来鱼

类物种的数量百分比, 比目鱼数量的百分比 

生境利用类型 河口定居性鱼类物种数量 

营养结构 杂食性鱼类数量百分比, 鱼食性鱼类数量百分比 

AZTI 鱼类指数 
AZTI’s fish index 

西班牙 

健康状况 健康状况受影响的鱼类的数量百分比 

[74-75]

物种丰度及组成 物种数量, 相对于参考集合的物种组成, 指示物种的

存在 , 相对于参考集合的物种相对丰度 , 丰度达到

90%的物种数量 

生境利用类型 河口定居性鱼类物种数量 , 依赖河口栖息的海洋鱼

类物种数量 

过渡性鱼类分类指数 
transitional fish  
classification index 

英国 

营养结构 摄食功能群的组成, 底栖动物食性鱼类物种数量, 食

鱼性鱼类物种数量 

[76] 

物种丰度及组成 鱼类总密度, 鱼类总丰度, 底层栖息鱼类密度 河口和潟湖鱼类指数 
estuarine and lagoon fish index 

法国 

生境利用类型 河口定居性鱼类密度 , 海洋迁徙幼鱼的密度;淡水鱼

类的密度, 海淡水洄游鱼类的密度 

[70] 

物种丰度及组成 鱼类物种丰度, 鱼类物种数量, 外来物种数量, 敏感

性鱼类数量 

生境利用类型 海洋迁徙鱼类数量的百分比 , 河口定居性鱼类数量

的百分比 

河口鱼类评价指数 
estuarine fish assessment index 

葡萄牙 

营养结构 食鱼性鱼类数量的百分比 

[69] 
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的评价结果均呈现高度相似的结果, 研究结果表

明受工业活动影响最大的河口水域其生境质量水

平最低。 

3  讨论与展望 

鱼类的数量分布特征是了解鱼类在河口水域

的适宜生境分布格局的基础, 但仅通过与环境因

子的统计学关系了解鱼类物种在河口水域的分布

格局, 无法深入解释造成鱼类分布差异的原因与

机制[26]。鱼类的生存表现特征则考虑了鱼类生活

史各阶段的生存需求以及对河口水域生境功能的

利用, 相较于鱼类的数量分布特征, 更有利于从

功能机制角度了解河口水域鱼类生境质量水平及

现状。以各种鱼类群落结构特征指标开发的各种

鱼类评价指数, 可从生态系统水平对河口水域鱼

类生境质量状况进行综合评价[77]。开展河口水域

鱼类生境质量评价方法的研究有助于了解河口渔

业生态功能的变化机制, 并可为开展河口水域生

境管理保护工作提供科学指导意见。 

3.1  为合理管控河口沿岸的人类活动提供理论

依据 

河口是全球生态价值最高的生态系统之一 , 

但同时也是最易受到人类活动威胁的沿海生态系

统之一[78]。许多关于河口水域鱼类生境质量评价

研究证实, 污染输入[55]、港口建设[79]、滩涂围垦[80]

等人类活动是导致河口水域生境质量下降的主要

原因。这些研究结果为规划河口沿岸的人类活动, 

以避免其对河口生态环境造成负面影响提供了有

效的借鉴。因此, 河口的沿岸城市在注重经济发

展的同时, 要对各项人类活动进行合理管控, 尽

可能在河口沿岸的经济发展与生态保护之间寻求

平衡。 

3.2  为研发河口水域生境质量监测预警技术提

供理论基础  

在许多关于河口水域生境质量评价的研究中, 

一些学者强调了河口水域生境质量水平与环境因

子之间的联系, 这为开展河口水域生境质量评价

监测预警技术的研究提供了一定的理论基础。当

前, 空间信息技术的发展广泛地应用于渔业水域

的生态监测领域[81], 这为建立适用于河口水域的

生境质量监测预警技术提供了必要的技术支持。

根据河口水域生境质量水平与环境因子之间的关

系, 借助空间信息技术有望实现对河口水域生境

质量的变动趋势做出一定的监测预判, 以便及时

开展科学的河口生境管理措施。 

3.3  为科学开展河口生境保护和修复工作提供

理论指导 

河口水域生境质量评价方法的应用, 对了解

河口水域生境质量水平的分布状况提供了极大的

帮助, 能够为开展河口生境保护和修复工作提供

了理论指导。针对在河口水域生境质量较高区域

可以采取建立生境保护区的管理策略, 以减少人

类活动对其产生的干扰。针对河口水域生境质量

较低的区域可以开展生境修复措施。目前已经开

展了多种适用于河口水域的生境修复工作, 如人

工牡蛎礁的建立[82]、海草床的修复[83]、底栖动物

的投放[84]等。这些生境修复措施的实施为渔业物

种在净化水质、创造良好的摄食条件、适宜栖息

的物理条件等方面产生了显著的效果。因此, 在

以后开展河口水域生境质量的评价研究, 要试图

为开展河口水域生境保护及修复工作提供指导意

见, 深度剖析影响生境质量的分布趋势以及造成

生境质量下降的外来因素。 
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Abstract: Estuary is an essential habitat for fish, occupying an important position in the sustainable development 
of fishery resources. Carrying out evaluation research on estuary habitat quality is of great significance for under-
standing the status of estuary habitat functions and providing management bases. In this paper, the research me-
thods and application progress of estuarine fish habitat quality assessment are reviewed, mainly focusing on three 
aspects: (1) based on the quantity distribution characteristics of fish, through the correlation between the quantity 
distribution characteristics of fish and environmental factors, exploring the suitable habitat distribution pattern of 
fish species; (2) based on the survival performance characteristics of fish, screening the survival performance 
characteristics indicators of each stage of fish life history and evaluating the quality of different types of habitats; 
and (3) based on the community structure characteristics of fish, comprehensive evaluating estuary fish habitat 
quality by constructing a fish community evaluation index. The evaluation of habitat quality of estuarine fish is 
helpful for understanding the change mechanism of estuarine fishery ecological function, providing a theoretical 
basis for the rational control of human activities along estuaries, the development of monitoring and early warning 
techniques for estuarine habitat quality, and the scientific implementation of estuarine habitat protection and res-
toration. 

Key words: estuary; fish habitat quality; quantity distribution characteristics; survival performance characteristics; 
community structure characteristics 
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