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基于高通量测序的象山港海域黑鲷 （ Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ
ｓｃｈｌｅｇｅｌｉｉ）食性分析
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摘要：选取象山港黑鲷个体为研究对象，以 １８Ｓ ｒＤＮＡ 为靶标，利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序方法研究黑鲷饵料生物组成特征，
分析不同龄组黑鲷的食性异同。 通过序列比对，共在黑鲷胃含物中鉴定出 ４１ 个属中的 ６２ 种饵料生物，分属 ９ 个门，其中节肢

动物门（Ａｒｔｈｒｏｐｏｄａ）、绿藻门（Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ）和软体动物门（Ｍｏｌｌｕｓｃａ）是黑鲷饵料生物的优势组成门类。 从饵料生物相对丰度和

出现频率上分析，石莼 （Ｕｌｖａ ｌａｃｔｕｃａ）、熊本牡蛎 （Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａ ｓｉｋａｍｅａ）、胸刺水蚤 （Ｃｅｎｔｒｏｐａｇｅｓ ｈａｍａｔｕｓ）、日本蟳 （Ｃｈａｒｙｂｄｉｓ
ｊａｐｏｎｉｃａ）、毛蚶（Ｓｃａｐｈａｒｃａ ｓｕｂｃｒｅｎａｔａ）和褐菖鲉（Ｓｅｂａｓｔｉｓｃｕｓ ｍａｒｍｏｒａｔｕｓ）是黑鲷的优势饵料物种，所占饵料生物总相对丰度的比

重达 ６０．９０％。 相似性分析检验（ＡＮＯＳＩＭ）结果显示：１ 至 ４ 龄黑鲷个体的饵料生物组成不存在显著性差异。 与传统食性分析

方法相比，高通量测序法在黑鲷饵料生物检测灵敏性上显现了较为明显的优势，保障黑鲷等重要物种的种群稳定对于该海域具

有重要的生态和经济意义。
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ｓｈｏｗｅｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｄｉｅｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｆｏｒ ｆｉｓｈ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｇｅ ｇｒｏｕｐｓ． Ｔｈｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ Ａ． ｓｃｈｌｅｇｅｌｉｉ ｄｉｄ
ｎｏｔ ａｌｔｅｒ ｆｅｅｄｉｎｇ ｈａｂｉｔｓ ａｆｔｅｒ １ ｙｅａｒ ｏｌｄ． Ｃｏｎｓｉｄｅｒｉｎｇ ｔｈｅ ｌｉｍｉｔｅｄ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ， ｈｏｗｅｖｅｒ， ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｉｅｓ ａｒｅ ｓｔｉｌｌ ｎｅｅｄｅｄ ｔｏ
ａｄｄｒｅｓｓ ｔｈｉｓ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ． Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄｓ， ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｈａｓ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
ｏｆ ｌｅｓｓ ｓａｍｐｌｅ ｄｅｍａｎｄ， ｌｅｓｓ ｗｏｒｋｌｏａｄ， ａｎｄ ｍｏｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ． Ｍｅａｎｗｈｉｌｅ， ｄｕｅ ｔｏ ｉｔｓ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ， ｓｏｍｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｌｏｗ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｔｈａｔ ｃｏｕｌｄ ｎｏｔ ｂｅ ｆｏｕｎｄ ｂｙ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｍｅｔｈｏｄｓ ｃａｎ ａｌｓｏ ｂｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ． Ｈｅｎｃｅ， ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｈａｓ ｏｂｖｉｏｕｓ ａｄｖａｎｔａｇｅｓ ｉｎ ｆｉｓｈ ｄｉｅｔ ｓｔｕｄｉｅｓ ａｎｄ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｓｔｒｏｎｇ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｍａｒｉｎｅ ｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｆｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ
ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｉｅｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｂｌａｃｋ ｓｅａ ｂｒｅａｍ； ｆｅｅｄｉｎｇ ｈａｂｉｔｓ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｓｔｏｍａｃｈ ｃｏｎｔｅｎｔ

黑鲷（ Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ ｓｃｈｌｅｇｅｌｉｉ， Ｂｌｅｅｋｅｒ， １８５４） 隶属于鲈形目 （ Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ），鲷科 （ Ｓｐａｒｉｄａｅ）、棘鲷属

（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ），为暖温性底层鱼类，栖息于近岸岩礁海区、内湾以及咸淡水水域，广泛分布于包括我国沿海

在内的西北太平洋温暖水域［１］，为我国东南沿海重要的捕捞品种和增养殖对象［２⁃４］。 象山港位于我国浙江中

部沿海，是一个半封闭性港湾，其自然生态环境优良，是多种渔业资源的集中分布区，也是多种经济鱼类的繁

殖、育幼场所［５⁃６］。 黑鲷是象山港的优势鱼种和重要捕捞对象，在生态系统物质循环和能量流动过程中起着

重要作用［７］。 近年来，象山港所面临的人为胁迫日趋严重，在此背景下保障黑鲷等重要物种的种群稳定对于

该海域具有重要的生态和经济意义。
鱼类基础生态学研究是制定鱼类资源增殖养护策略的科学依据［８］。 摄食习性作为基础生态学的重要研

究内容，是了解不同鱼类间营养关系的基础，同时也是探讨摄食策略、评估鱼类生存状况和生态系统功能、构
建栖息地选择模型等相关热点问题的重要依据［９⁃１２］。 食性分析方法的准确性和精确性是影响分析结果应用

价值的重要因素［１３］。 近年来，随着高通量测序技术的发展，该技术逐渐被应用到野生动物的食性分析中，有
效提升了食性分析的效率，拓宽了食性分析的应用范围，并在数据量、灵敏度和分辨率方面较传统的食性分析

方法显现出一定的优势［１４］。
针对黑鲷食性研究的薄弱现状，以象山港采捕黑鲷个体为研究对象，以 １８Ｓ ｒＤＮＡ 为靶标，利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ

Ｍｉｓｅｑ 高通量测序方法探究黑鲷饵料生物组成特征，分析不同龄组黑鲷食性的异同，以期在丰富象山港黑鲷

摄食生态学认知的同时，为制定该海域黑鲷资源增殖养护措施提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 样品采集

实验所用样品为 ２０１９ 年 ３ 至 ４ 月份通过桁杆拖网和流刺网收集于浙江宁波象山港海域的黑鲷渔获样

２２２１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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本，本次研究共选取其中 ２１ 尾用于食性分析。 为保持样品新鲜及胃含物不被进一步分解，捕捉后立即使用丁

香酚麻醉处死并于现场进行常规生物学测量（体长、体重、性别、胃重、空胃重等），随即解剖取得胃含物于干

冰中保存备用。 与此同时，采集矢耳石用于年龄鉴定。 参考海洋调查［１５］规范将黑鲷渔获样品摄食强度分为 ５
级（０ 级—４ 级），分别对应空胃、食物不超过胃腔 ５０％、食物超过胃腔 ５０％、食物充满不膨胀和食物充满胃腔并且

膨胀等五种状态。 对胃饱满度高的黑鲷个体，将含量较多的食物物种进行单独称重，再从其中定量选取一部分

与其他含量少的物种一起混合保存于无菌离心管中；对胃饱满度较低的个体，将所有胃含物一起收集；称量并记

录离心管中样品重量；对空胃个体取其胃内粘液进行测序分析。 实验黑鲷样品的生物学信息如表 １ 所示。

表 １　 黑鲷样品基础生物学信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｌａｃｋ ｓｅａ ｂｒｅａｍ ｓａｍｐｌｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

年龄 ／ ａ
Ａｇｅ

体长
Ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｃｍ

体重
Ｗｅｉｇｈｔ ／ ｇ

摄食强度
Ｆｅｅｄｉｎｇ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ

１ １ １４．２ ７７．２ １

２ １ １１．１ ４０．５ ３

３ １ １６．３ １２０．１ ３

４ １ １６．８ １３６．６ ０

５ １ １５．６ １０５．３ ０

６ １ １９．６ ２３８．２ ２

７ １ １８４ ２０９．６ ４

８ ２ ２８．６ ７５１．４ １

９ ２ ２４．５ ５１７．２ ０

１０ ２ ２０．５ ２４６．１ １

１１ ２ ２９．５ ８１６．３ １

１２ ２ ２２．５ ２９５．６ ４

１３ ３ ３４．８ １３１０．６ ３

１４ ３ ３５．３ １３４９．１ ０

１５ ３ ３６．８ １７０３．１ ３

１６ ３ ３２．５ ９９２ ４

１７ ３ ３５．４ １５４９．３ １

１８ ４ ３９．７ ２２２９．６ ４

１９ ４ ４１．２ ２３１１．２ １

２０ ４ ３７．５ １９０１．４ ４

２１ ４ ３９．８ ２３４１．５ ３

１．２　 ＤＮＡ 提取

胃含物在实验室中经磷酸盐缓冲液（ｐＨ ７．２—７．６）冲洗后进行匀浆处理。 充分匀浆后的胃含物经定量后

采用海洋生物 ＤＮＡ 提取试剂盒（北京天根）并参照说明书进行总 ＤＮＡ 提取。 所得总 ＤＮＡ 经 ０．８％琼脂糖凝

胶电泳检测，并采用紫外分光光度计定量，随后于－２０℃保存备用。
１．３　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序

使用 扩 增 片 段 约 为 ４２０ ｂｐ 的 通 用 引 物 ５４７Ｆ： ５′⁃ＣＣＡＧＣＡＳＣＹＧＣＧＧＴＡＡＴＴＣＣ⁃ ３′ 和 Ｖ４Ｒ： ５′⁃
ＡＣＴＴＴＣＧＴＴＣＴＴＧＡＴＹＲＡ⁃３′［１６］对 １８Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４ 区域进行扩增。 ＰＣＲ 反应在一个 ２０ μＬ 体系中进行，反应体

系如下：５×缓冲液 ４ μＬ，ｄＮＴＰｓ（２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）２ μＬ， 正反引物（５ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 １ μＬ，Ｑ５ 高保真 Ｔａｑ 酶（ＮＥＢ，北
京） ０．５ μＬ，ＤＮＡ 模板 １０ ｎｇ。 ＰＣＲ 程序为：９５℃预变性 ７ｍｉｎ，９５℃变性 ４５ ｓ，５５℃退火 ３０ ｓ，７２℃延伸 ４５ ｓ，最
后 ７２℃延伸 １０ ｍｉｎ，反应循环数为 ２９。 ＰＣＲ 扩增产物通过 ２％琼脂糖凝胶电泳进行检测和纯化后，在
Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序平台（Ｉｌｌｕｍｉｎａ，美国）进行双端测序。
１．４　 数据分析

下机数据经过初步筛选并去除嵌合体后得到有效数据。 应用 ＱＩＩＭＥ 软件对序列按照 ９７％的序列相似度

３２２１　 ３ 期 　 　 　 孙鹏　 等：基于高通量测序的象山港海域黑鲷（Ａｃａｎｔｈｏｐａｇｒｕｓ ｓｃｈｌｅｇｅｌｉｉ）食性分析 　
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进行归并和操作分类单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ）划分，再选择 ＯＴＵ 中的代表性序列与 Ｓｉｌｖａ 数据库

（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｒｂ－ｓｉｌｖａ．ｄｅ ／ ）进行物种注释分析以及黑鲷自身序列剔除，并结合象山港海洋各生态类型水生生

物分布信息对所注释物种进行人工校对［５］。 并运用 ＱＩＩＭＥ 软件对所得 ＯＴＵ 进行聚类以分析不同样品胃含物

的物种组成。 通过 ＯＴＵ 分析可得出饵料生物的多样性和不同物种的相对丰度。
为分析不同龄组黑鲷饵料生物组成的差异，基于上述高通量测序结果，建立“个体×饵料生物相对丰度”

矩阵，基于聚类分析对不同龄组黑鲷个体的饵料生物组成进行二维排序，并利用相似性分析检验（Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ，ＡＮＯＳＩＭ）检验不同龄组黑鲷饵料生物组成差异的显著性［１７⁃１８］。 为权衡稀有物种和优势物种的权

重，在进行多元分析前，对原始数据进行了 ４ 次方根转化［１９］。

２　 结果

２．１　 ＯＴＵ 划分与分类地位鉴定

经 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序共从 ２１ 个样品中获得长度约为 ４２０ ｂｐ 的目的片段 ９１３２５４ 条，样品的序列数目最

低为 ３０８２６ 条，最高为 ５２３７４ 条，平均序列数为（４３４８８±５８４３）条。 ２１ 个样品经过聚类共获得 ５５４ 个 ＯＴＵ，不
同样品中含有 ＯＴＵ 数目差异较大，其 ＯＴＵ 划分和分类地位鉴定结果参见表 ２。

表 ２　 可操作分类单划分和分类地位鉴定结果统计表

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ （ＯＴＵ） ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｔａｔｕｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

纲
Ｃｌａｓｓ

目
Ｏｒｄｅｒ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

未分类
Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ

１ ２ ２ ２ ２ ２ ２ ０
２ ７３ ７３ ７３ ７３ ７３ ７３ ０
３ ７０ ７１ ７２ ７２ ７２ ７２ ０
４ １７ １７ １７ １７ １７ １７ ０
５ ３１ ３１ ３１ ３１ ３１ ３１ ０
６ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ０
７ ８７ ７７ ８７ ８７ ８７ ８７ ０
８ ３ ２ ３ ３ ３ ３ ０
９ １１ ９ １１ １１ １１ １１ ０
１０ １８ １６ １４ １４ １８ １８ ０
１１ １ １ １ １ １ １ ０
１２ １４ １４ １４ １４ １４ １４ ０
１３ ７ ６ ７ ７ ７ ７ ０
１４ ９ ９ ９ ９ １０ １０ ０
１５ ２９ ２８ ２４ ２４ ２９ ２９ ０
１６ ４９ ４９ ４９ ４９ ４９ ４９ ０
１７ ６ ６ ６ ６ ６ ６ ０
１８ ２９ ３０ ２７ ２７ ３０ ３０ ０
１９ １１ １１ １１ １１ １１ １１ ０
２０ ７ ７ ８ ８ ８ ８ ０
２１ １１ １２ １１ １１ １２ １２ ０

图 １ 所示为黑鲷胃含物样本所含饵料生物相对丰度前 ２０ 位的分类单元的总体分类等级树图。 以不同颜

色区分各分类单元，并通过节点大小反映它们的相对丰度分布，可直观反应黑鲷饵料生物的优势类群。 本研

究利用高通量测序方法共在黑鲷胃含物中鉴定出 ９ 个门类的 ６２ 种饵料生物，这些饵料生物分属于 ４１ 个属。
其中，软体动物门（Ｍｏｌｌｕｓｃａ）、节肢动物门（Ａｒｔｈｒｏｐｏｄａ）和绿藻门（Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ）的相对丰度较高，其次是脊索

动物门（Ｃｈｏｒｄａｔａ）、扁形动物门（Ｐｌａｔｙｈｅｌｍｉｎｔｈｅｓ）、硅藻门（Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｔａ）和环节动物门（Ａｎｎｅｌｉｄａ），线虫动物

门（Ｎｅｍａｔｏｄａ）的相对丰度较低，此外还有部分 ＯＴＵ 未能归属到已知分类单元。
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图 １　 黑鲷饵料生物的总体分类等级树

Ｆｉｇ．１　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐｒｅｙ ｉｔｅｍｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｌａｃｋ ｓｅａ ｂｒｅａｍ

２．２　 黑鲷饵料生物组成

表 ３ 列举了相对丰度排序前 ２０ 位的黑鲷饵料生物种类。 从饵料生物出现频率和相对丰度分析，石莼

（Ｕｌｖａ ｌａｃｔｕｃａ）、熊本牡蛎（Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａ ｓｉｋａｍｅａ）、胸刺水蚤（Ｃｅｎｔｒｏｐａｇｅｓ ｈａｍａｔｕｓ）、日本蟳（Ｃｈａｒｙｂｄｉｓ ｊａｐｏｎｉｃａ）、
毛蚶（Ｓｃａｐｈａｒｃａ ｓｕｂｃｒｅｎａｔａ）和褐菖鲉（Ｓｅｂａｓｔｉｓｃｕｓ ｍａｒｍｏｒａｔｕｓ）是象山港黑鲷最重要的饵料生物种类，其在黑鲷
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胃含物中不仅出现的频率较高，而且相对丰度较大，６ 个种类合计占据的黑鲷饵料生物相对丰度比重高达

６０．９０％。 此外，还有部分饵料生物虽相对丰度较高但出现频率较低，如小刀蛏（Ｃｕｌｔｅｌｌｕｓ ａｔｔｅｎｕａｔｕｓ）、平角涡虫

（Ｐｌａｎｏｃｅｒａ ｍｕｌｔｉｔｅｎｔａｃｕｌａｔａ）、粗尾沟藻 （ Ｔｏｒｏｄｉｎｉｕｍ ｒｏｂｕｓｔｕｍ）、尖尾全沟藻 （ Ｔｅｌｅａｕｌａｘ ａｃｕｔａ） 和海洋线虫

（Ｃｈｒｏｍａｄｏｒｉｎａ ｓｐ．）等仅出现于单个样品中。
从饵料生物组成类型上看，象山港海域黑鲷食性较为复杂，摄食对象包含大型藻类（石莼等）、贝类（熊本

牡蛎和毛蚶等）、浮游动物（胸刺水蚤等）、浮游植物（尖尾全沟藻等）、底栖动物（沙蚕 Ｄｅｎｄｒｏｎｅｒｅｉｓ ｓｐ．等）、鱼
类（褐菖鲉等）和蟹类（日本蟳等）等多个海洋生物类群，黑鲷展现了较为典型的杂食性特征。

表 ３　 黑鲷主要饵料物种的出现频率和相对丰度百分比

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｒｅｙ ｉｔｅｍｓ ｆｏｒ ｂｌａｃｋ ｓｅａ ｂｒｅａｍ

排序
Ｒａｎｋ

饵料生物
Ｐｒｅｙ ｉｔｅｍｓ

相对丰度百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ／ ％

出现频率
Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｒａｔｅ ／ ％

１ 石莼（Ｕｌｖａ ｌａｃｔｕｃａ） １５．４０ ６１．９０
２ 胸刺水蚤（Ｃｅｎｔｒｏｐａｇｅｓ ｈａｍａｔｕｓ） １１．８０ ３８．０９
３ 日本蟳（Ｃｈａｒｙｂｄｉｓ ｊａｐｏｎｉｃａ） ９．５０ ３８．０９
４ 熊本牡蛎（Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａ ｓｉｋａｍｅａ） ８．９０ ２８．５７
５ 毛蚶（Ｓｃａｐｈａｒｃａ ｓｕｂｃｒｅｎａｔａ） ７．９０ ３８．０９
６ 褐菖鲉（Ｓｅｂａｓｔｉｓｃｕｓ ｍａｒｍｏｒａｔｕｓ） ７．４ ８０．９５
７ 乳突皮海鞘（Ｍｏｌｇｕｌａ ｍａｎｈａｔｔｅｎｓｉｓ） ５．４０ ２３．８０
８ 假根羽藻（Ｂｒｙｏｐｓｉｓ ｃｏｒｔｉｃｕｌａｎｓ） ４．７０ ９．５２
９ 锉蛤（Ｌｉｍａ ｓｐ．） ４．７０ １４．２８

１０ 尖尾全沟藻（Ｔｅｌｅａｕｌａｘ ａｃｕｔａ） ３．９０ ４．７６
１１ 平角涡虫（Ｐｌａｎｏｃｅｒａ ｍｕｌｔｉｔｅｎｔａｃｕｌａｔａ） ３．５ １９．０５
１２ 沙蚕（Ｄｅｎｄｒｏｎｅｒｅｉｓ ｓｐ．） ２．６０ １４．２９
１３ 海洋线虫（Ｃｈｒｏｍａｄｏｒｉｎａ ｓｐ．） ２．４０ ４．７６
１４ 小刀蛏（Ｃｕｌｔｅｌｌｕｓ ａｔｔｅｎｕａｔｕｓ） ２．１０ ４．７６
１５ 粗尾沟藻（Ｔｏｒｏｄｉｎｉｕｍ ｒｏｂｕｓｔｕｍ） １．２０ ４．７６
１６ 直链藻（Ｍｅｌｏｓｉｒａ ｓｐ．） ０．９０ １４．２９
１７ 太平洋海链藻（Ｔｈａｌａｓｓｉｏｓｉｒａ ｐａｃｉｆｉｃａ） ０．４０ ４．７６
１８ 尖刺拟菱形藻（Ｐｓｅｕｄｏ—ｎｉｔｚｓｃｈｉａ ｐｕｎｇｅｎｓ） ０．４０ ４．７６
１９ 浒苔（Ｕ． ｐｒｏｌｉｆｅｒａ） ０．２０ ３３．３３
２０ 日本大眼蟹（Ｍａｃｒｏｐｈｔｈａｌｍｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ） ０．２０ ９．５２

２．３　 不同龄组黑鲷食性特征

在 １ 至 ４ 龄组黑鲷样品中检出并鉴定饵料生物种类数分别 ２１、２３、２３ 和 １７ 种。 其中，石莼、熊本牡蛎、胸
刺水蚤、日本蟳、毛蚶和褐菖鲉等重要饵料生物种类在 ４ 个龄组黑鲷样本中均有分布，上述种类在各龄组黑鲷

饵料生物相对丰度中的占比为 ４４．３％—７７．８％。 各龄组黑鲷优势饵料生物种类组成略有差异，如 １ 龄黑鲷个

体优势饵料生物为胸刺水蚤（３１．５２％，相对丰度百分比，下同）、石莼（２２．１３％）和日本蟳（１３．７２％）；２ 龄黑鲷

个体优势饵料生物为日本蟳（２１．１６％）、锉蛤（１９．６５％）和石莼（１６．０４％）；３ 龄黑鲷个体优势饵料生物为褐菖

鮋（１８．４２％）、毛蚶（１８． ３０％）和石莼（１０． ８０％）；４ 龄黑鲷个体优势饵料生物为熊本牡蛎（５８． ２１％）、石莼

（８．３５％）和褐菖鮋（３．４４％）。
聚类分析结果如图 ２ 所示，象山港黑鲷个体的饵料生物组成并未呈现明显的龄组差异格局（横坐标表示

个体的年龄）。 相似性分析检验（ＡＮＯＳＩＭ）结果也显示：不同年龄组黑鲷的饵料生物组成差异尚未达到显著

性水平（Ｒ＝ ０．０１４，Ｐ＝ ０．４４６）。

３　 讨论

鱼类营养供应是决定其生长发育的关键因素，也是影响渔业资源可持续产出的重要因子。 食性分析方法

的准确性和精确性直接关系到食性相关理论的探索，同时也关乎研究结果在鱼类保护实践过程中的应用。 黑
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图 ２　 不同龄组黑鲷个体饵料生物组成的聚类分析图

Ｆｉｇ．２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｐｒｅｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｂｌａｃｋ ｓｅａ ｂｒｅａｍ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｇｅｓ

鲷是我国近海重要的增殖养护对象，其增殖养护措施的精细化设置需要食性特征等基础生态学理论的支撑。
目前，国内关于黑鲷在自然海域摄食习性的研究仅见于柏怀萍［２０］等利用胃含物分析法的相关研究报道，胃含

物分析法虽具简便易操作的特点，可对个体较大且消化程度较低的胃含物直接根据形态特征加以判别，但对

消化较为充分的胃含物则仅能通过耳石、眼珠、残肢等一些难以消化的残留物进行鉴定，精确性存在较大欠

缺［２１⁃２４］。 近年来，食性分析方法也在不断改进和更新［２５⁃２９］，高通量测序法因其高效性受到研究人员的青睐。
本研究利用高通量测序法在鱼类食性分析过程所具备的高灵敏度的技术特点，对象山港黑鲷的饵料生物组成

进行探索研究，研究结果可为准确、系统掌握黑鲷摄食习性提供有益补充。
与传统的胃含物分析结果相比［２３⁃２４］，高通量测序法所检测到的黑鲷主要饵料生物种类组成相似，但高通

量测序法具有明显的样品需求少、工作量小和检出物种多的特点。 此外，借助于高通量测序法的灵敏性高的

特点，本研究从消化程度较高的空胃黑鲷胃部粘液样品中检测鉴定得到石莼、浒苔、日本蟳、熊本牡蛎、胸刺水

蚤、毛蚶以及多种藻类饵料生物种类，并鉴定出部分传统胃含物分析法未能检测到的微藻和小球藻等相对丰

度较低的黑鲷饵料生物种类，高通量测序法在黑鲷等杂食性鱼类摄食生态研究中显现出较为明显的技术优

势［２３］。 此外，发现 １８Ｓ ｒＤＮＡ 的保守性以及目前按照 ９７％的序列相似度进行归并的分析标准也会影响到高通

量测序对某些物种鉴别的精准度，对此可考虑将克隆测序法与之相结合以达到更优的鉴定结果；而本次研究

过程中基于已有的象山港海区资源调查名录，将序列比对所得的注释物种加以人工校对也显著地提高了所鉴

定物种的准确性。 相信随着测序技术以及数据分析技术的快速发展，高通量测序技术在鱼类食性研究中将具

有更广阔的应用前景。
结果显示，黑鲷摄食种类范围较广，仅本次分析就在黑鲷胃含物中鉴定出 ９ 个门类中的 ６２ 种饵料生物，

这些饵料生物分属于大型藻类、贝类、浮游动物、浮游植物、底栖动物、鱼类和蟹类等多个海洋生物类群，黑鲷

展现了较为典型的杂食性特征。 石莼、熊本牡蛎、胸刺水蚤、日本蟳、毛蚶和褐菖鲉是象山港黑鲷优势饵料生

物种类，其中石莼、熊本牡蛎和褐菖鲉均为典型的岩相生境分布物种，其对应的分布水域与黑鲷（礁栖鱼类）
基本一致，是象山港黑鲷的主要饵料供给对象［３０］。

早期黑鲷调查发现，黑鲷幼鱼和成鱼食性存在差异，其中幼鱼以环节动物和虾类为主要食物类群，而成鱼

以藻类、环节动物、甲壳类和贝类为主［２０］。 结果表明，１ 龄黑鲷个体优势饵料生物为胸刺水蚤、石莼和日本

蟳；２ 龄黑鲷个体优势饵料生物为日本蟳、锉蛤和石莼；３ 龄黑鲷个体优势饵料生物为褐菖鮋、毛蚶和石莼；４
龄黑鲷个体优势饵料生物为熊本牡蛎、石莼和褐菖鮋。 由此可见，其主要饵料物种组成与之前调查结果相似。
由于本次研究所捕捉黑鲷个体均为 １ 年龄以上的成鱼，故未能对幼鱼食性进行分析比较。 而对本次不同年龄

组之间的比较发现 １ 至 ４ 龄黑鲷个体的摄食食性有所差别，其中 １ 龄和 ２ 龄个体中优势饵料生物相似性较

高，而 ３ 龄和 ４ 龄个体中的优势饵料生物相似性较高。 同时，我们结合黑鲷年龄和体长特征，利用相似性分析
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检验（ＡＮＯＳＩＭ）检验了不同年龄组黑鲷成鱼个体的饵料物种分布特征，但结果显示不同年龄组黑鲷饵料物种组

成并无显著性差异。 考虑到本次研究分析所用的黑鲷个体数量有限，这可能会影响到黑鲷不同龄组间的饵料物

种差异分析；同时，由于鱼类摄食受自身生长和环境饵料生物组成等诸多因素的影响，黑鲷样品所处的具体生活

环境也可对饵料物种组成造成影响，如本次检出物种中虾类和螺类样品较少，且部分其他食物种类也与传统方

法鉴定结果存在一定的差异。 鉴于上述情况，建议在后续研究中适当扩充黑鲷样品采集范围（包括取样季节、样
品规格、采集区域和样品数量等），并结合样品采集水样的生物和环境信息，系统分析黑鲷摄食对象、摄食策略等

营养生态特征，以期为科学制定黑鲷增殖养护措施、保持黑鲷物种种群稳定性提供科学依据。
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