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摘要    近年来, 我国海州湾浒苔暴发呈常态化趋势发展, 日益威胁到该海域生态系统的健康。浒

苔每年都会由南向北漂移经过平岛海域, 在平岛海洋牧场中牡蛎是其重要的经济贝类, 具有数量多、

分布广、生态种群稳定等特点, 浒苔对海洋牧场中这种滤食性经济贝类的影响亟待了解。使用传统

的显微镜检测方法并不能准确鉴定出胃含物中有机物碎片成分, 而应用 DNA 条形码技术则可以快

速有效的判断这类摄食者的食物碎片来源。在本研究中, 采集了浒苔发生前后不同时间的海州湾平

岛海域特定区域的牡蛎。通过高通量 DNA测序技术研究了其真核食物成分。扩增 18S rDNA V4区

共得到 53347 个有效序列短片段, 聚类后得到 105 个类别, 主要属于链形植物门(包括轮藻门和有胚

植物(现存的陆生植物: 苔藓维管植物)两大类)、绿藻门、囊泡虫门、子囊菌门等。其中, 5月(WH1)、

6月(WH2)、7月(WH3)、10月(WH4)的胃含物样品中分别发现了 11、12、11和 14个门的生物种类。

进一步对 WH1—WH4 样品属水平进行聚类分析发现真核生物成分表现出显著的季节性差异, 但在

所有组当中并未发现石莼属或浒苔属成分。WH1 样品中梨属和四胞藻纲含量最多。WH2 样品中的

子囊菌属和稻属含量均为 4 个样品中的最高值。WH3 中共甲藻目的含量达到最高。WH4 样品中沟

鞭藻属的含量达到最高值。研究表明, 牡蛎并没有直接摄食浒苔或石莼属成分, 因此推断浒苔并不直

接影响牡蛎的摄食情况。另外本研究首次发现被子植物在牡蛎胃含物中占有很高的比重, 表明牡蛎

食物源除来源于海洋外还有陆源有机质。 
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滤食性海洋双壳贝类在近岸大型底栖生物群体

中处于优势地位 , 它们通常充当 “生态系统工程

师”(Jones et al, 1996), 并可以在浮游生产者和底栖生

物之间建立重要联系。双壳贝类的食物营养级很广, 

但对它的了解却较少。生态学家们曾尝试研究出它们

全部的食物摄取情况 , 但他们面临的最直接挑战就

是它们所摄取的食物过于微小 , 还有其随时空的变

化((Lotsy, 1895; Galtsoff, 1964)。通常判断滤食性贝类

的食物成分非常困难 , 这是因为传统的显微镜检测

所需的样本量较大 , 同时还存在着较多胃含物碎片

难以鉴别的问题(Fukumori et al, 2008)。早期有关海洋

双壳贝类的食物成分调查表明其食物源中有重要的

初级生产者, 例如硅藻和鞭毛藻(Galtsoff, 1964)。大

量近期调查研究发现了其食物源也含有次级消费者, 

例如桡足类, 无脊椎动物幼虫(Davenport et al, 2000; 

Lehane et al, 2006)。了解双壳贝类的食物组成对于研

究海岸带食物网和生态基础管理等方面至关重要。尤

其对判断海洋牧场生态系统将会发生怎样的改变尤
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其重要(Fukumori et al, 2008)。 

传统分类学将浒苔划分为绿藻门、绿藻纲、石莼

目、石莼科、浒苔属(Enteromorpha),但近年来取消了

浒 苔 属 , 而 将 原 浒 苔 属 物 种 合 并 为 石 莼 属

(Ulva)(Hiraoka et al, 2004), 并认为导致绿潮暴发的

优势藻类以石莼属为主(Callow et al, 1997; Hiraoka et 

al, 2004), 因此本研究也将石莼属和浒苔属归为一

类。浒苔属和石莼属等大型海洋绿藻大量增殖而导致

的海洋生态异常现象, 被称为“绿潮”。绿潮暴发会引

发一系列次生灾害 , 如藻体腐败散发出难闻气味污

染环境, 藻类堆积沉降会引起缺氧和底质腐败, 导致

生物死亡。位于日照的平岛海域是重要的海洋牧场, 

每年大规模浒苔都在此有规律的暴发 , 浒苔的出现

对当地渔民的劳动生产造成很大干扰。平岛周围自然

生长着大量的牡蛎和贻贝这两种重要的经济贝类 , 

其中属长牡蛎(Ostrea gigas Thunberg)分布最广、数量

最多。长牡蛎属于滤食性贝类, 目前并没有研究表明

浒苔碎屑是否可以作为长牡蛎食物源或对长牡蛎食

物源产生影响。浒苔的成熟藻体较大, 高可达 1m, 因

此无法作为长牡蛎的食物源 , 但在海风海浪和浒苔

自身衰败的作用下会产生浒苔丝状体碎屑 , 这些悬

浮在水体中的有机物质大小可以为长牡蛎所摄食 , 

并且浒苔的成熟藻体能产生大量的微观繁殖体 , 浒

苔微观繁殖体作为浒苔生长发育的早期形成产物 , 

主要包括孢子、配子、合子这些无细胞壁保护的裸露

单细胞, 在适宜的温盐等条件下, 微观繁殖体 遇到

合适附着基就会固着, 进而萌发生长成藻丝体, 固着

和萌发是浒苔生长发育的必要阶段(Chapman, 1986; 

Fletcher et al, 1992; Santelices et al, 2002)。而微观繁

殖体的直径与小型浮游植物相近。考虑到滤食性贝类

以水体中浮游生物和有机碎屑等为主要食物(张继红, 

2008), 水体中浒苔丝状体碎屑和微观繁殖体增加 , 

贝类的食物来源可能发生变化。本研究通过高通量

DNA 测序技术研究了长牡蛎的真核食物成分, 从长

牡蛎的摄食状况角度为预测相关生态风险提供理论

依据与数据支持。 

1  材料与方法 

1.1  样品收集 

采样区域站位见图 1。2016年在中国海州湾平岛

太平湾(34°38′N, 119°54′E)同一地点共采集 4 次不同

月份的长牡蛎(Ostrea gigas Thunberg)样品, 共 41个, 

分别是 5月 10个, 6月 11个, 7月 6个, 10月 14个。

2016年平岛浒苔暴发期为 6月 25日—7月 15日, 这

四次样品的采集时间涵盖了浒苔暴发前期 , 浒苔暴

发期和浒苔暴发后期三个阶段。平岛水温 5月 15.88ºC, 

6月 20.32ºC, 7月 27.1ºC, 10月 22.24ºC。盐度 5月 30.42, 

6月 30.66, 8月 30.55, 10月 30.48。叶绿素 5月 2.5μg/L, 

6 月 5.4μg/L, 7 月 3.8μg/L, 10月 3.2μg/L。平岛面积

0.148km2, 水深 15m, 最近处距离海岸 42km。所有调

查研究中采集的长牡蛎均为自然状态下繁殖生长的

长牡蛎, 并且岛附近没有其他河流影响。 

 

图 1  采样站位区域分布图 
Fig.1  Map of sampling site 
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1.2  长牡蛎壳高测量 

采集长牡蛎后用尺子量取其背腹缘最大距离并

记录。 

1.3  浮游生物采集 

在长牡蛎样品收集区域附近设置 3个采集点, 使

用浮游植物网和浮游动物网垂直采集浮游生物 , 其

中浮游植物网网径为 76μm, 口径为 37cm, 浮游动物

网网径为 500μm, 口径为 50cm。采集的浮游生物样

品加入甲醛固定带回实验室等待检测。 

1.4  胃含物样品 

所有采集的长牡蛎都现场解剖 , 提取消化道部

分, 转移至 1.5mL冻存管中并做标号, 将冻存管投于

液氮罐中带回实验室等待进一步处理。 

1.5  基因组 DNA提取 

采用 CTAB方法对样本的基因组DNA 进行提取

(Tel-Zur et al, 1999), 之后利用琼脂糖凝胶电泳检测

DNA 的纯度和浓度, 取适量的样品于离心管中, 使

用无菌水稀释样品至 1ng/μL。  

1.6  PCR扩增  

以稀释后的基因组 DNA 为模板, 使用特异引物

扩增 18S V4区DNA。通常引物序列为 528F (5′-GCGG 

TAATTCCAGCTCCAA-3′)和 706R (5′-AATCCRAGA 

ATTTCACCTCT-3′) (Cheung et al, 2010)。使用 New 

England Biolabs 公 司 的 Phusion® High-Fidelity 

PCRMaster Mix with GC Buffer酶和缓冲液。使用高

效和高保真的酶进行 PCR, 能确保扩增效率和准确

性(Magoč et al, 2011)。最后设置 PCR反应体系和程

序 (30μL): Phusion Master Mix(2×) 15μL, Primer 

(2μmol/L) 3μL (6μmol/L), gDNA (1ng/μL) 10μL 
(5—10ng), H2O 2μL。反应程序: 98ºC预变性 1min; 30

个循环包括(98ºC, 10s; 50ºC, 30s; 72ºC, 30s); 72ºC, 

5min。PCR产物使用 2%浓度的琼脂糖凝胶进行电泳

检测; 根据 PCR 产物浓度进行等质量混样, 充分混

匀后使用 1×TAE 浓度 2%的琼脂糖胶电泳纯化 PCR

产物, 选择主带大小在 400—450bp 之间的序列, 割

胶回收目标条带。产物纯化试剂盒使用的是 Thermo 

Scientific公司 GeneJET胶回收试剂盒。 

1.7  文库构建和上机测序 

使用 Illumina公司 TruSeq DNA PCR-Free Library 

Preparation Kit 建库试剂盒进行文库的构建, 构建好

的文库经过 Qubit 定量和文库检测, 合格后, 使用

HiSeq进行上机测序。 

1.8  数据分析 

测序得到的原始数据(Raw Data), 存在一定比例

的干扰数据(Dirty Data), 为了使信息分析的结果更

加准确、可靠, 首先对原始数据进行拼接、过滤, 得

到有效数据(Clean Data)。 

基于有效数据进行 OTUs (Operational taxonomic 

units)聚类和物种分类分析, 根据 OTUs聚类结果, 一

方面对每个 OTU 的代表序列做物种注释, 得到对应

的物种信息和基于物种的丰度分布情况。同时 , 对

OTUs进行丰度、Alpha多样性计算等分析, 以得到样

品内物种丰富度和均匀度信息、不同样品或分组间的

共有和特有 OTUs 信息等 (Bokulich et al, 2013; 

Mueller et al, 2014)。另一方面, 通过 PCoA和 PCA

等降维图和样品聚类树进行展示 (Backeljau et al, 

1996; Zhang et al, 2016)。 

2  结果 

2.1  壳高 

每个月份长牡蛎的壳高是不同的但是都在成年

长牡蛎范围之内, 其壳高平均为 49.16mm, 其中最小

的 45.0mm, 最大的 53.1mm。这四个月的长牡蛎可能

的年龄结构变化或者长牡蛎的增长率未知。 

2.2  浮游生物丰度 

浮游植物(表 1)和浮游动物(表 2)的结果显示本地

浮游动物生物丰度远低于浮游植物。其中硅藻最多的

月份是 5月, 甲藻最多的月份为 7月。浮游植物各个

月的丰度分别是 5月 55561.7cells/m3, 6月 13035cells/ 

m3, 7月 81927.7cells/m3, 10月 62508cells/m3。浮游动

物各个月份的丰度分别为 5 月 304.7cells/m3, 6 月

64.77cells/m3, 7月 1638.7cells/m3, 10月 140.7cells/m3。 

2.3  样品丰度及多样性分析 

剔除无效样品和消化道内容物中长牡蛎自身的

OTU 后总共获得 53347 个有效序列片段,每一个样品

中的有效序列片段数量从 2984 到 10742 不等, 平均

为 4445.58, OTU 的数量展示了胃含物中的生物物种

丰度情况。 

所有样品中总共获得 105 个 OTU, 2016 年 5 月

(WH1)有 57—80个OTU, 6月(WH2)有 38—65个OTU, 

7 月(WH3)有 44—56 个 OTU, 10 月(WH4)有 45—84

个 OTU。根据 OTUs 的数目做稀释曲线和 Chao1 曲

线(图 2a, b)显示所有样品都趋向饱和, 如图显示, 所

有样品之间的 Shannon 多样性指数差异不显著

(P>0.05, 图 2c)。这些结果显示浒苔发生前和浒苔发

生后长牡蛎胃含物的真核生物丰度差异并不显著 , 

但是胃含物成分不同。 
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表 1  浮游植物丰度(cells/m3) 
Tab.1  The abundance of phytoplankton (cells/m3) 

站位 

5月 6月 7月 10月 浮游植物 

A1 A2 A3 
 

A1 A2 A3 A1 A2 A3 
 

A1 A2 A3 

硅藻 55080 37291 52189  9840 4017 21920 43002 39187 60198  10287 29102 18917 

甲藻 6480 10927 4718  395 701 2018 59810 32761 10825  297 1078 2827 

金藻 — — —  84 84 46 — — —  — — — 

表 2  浮游动物丰度(ind/m3) 
Tab.2  The abundance of zooplankton (ind/m3) 

站位 

5月 6月 7月 10月 
浮游 

动物 
A1 A2 A3 

 
A1 A2 A3 A1 A2 A3 

 
A1 A2 A3 

刺胞动物 4.2 2.1 2.4  18 7.5 14 22 14 5  9 3 1 

桡足类 288.4 104.1 219  27.8 12.2 3 1300 309 741  138 42 69 

翼足类 32 12 18  — — — — — —  — — — 

毛颚类 93.8 49.2 30.2  11.4 4 1 640 381 419  29 21 17 

被囊类 3 2 4  — — — — — —  — — — 

浮游幼体 7.6 20 22  38.4 44 12 466 217 402  18 21 13 

十足类 — — —  0.2 0 1.8 — — —  — — — 

海樽类 — — —  — — — — — —  27 10 4 

 
2.4  真核生物成分分析 

所有样品中共鉴定出 15个门类, WH1样品 11个

门, WH2样品 12个门, WH3样品 11个门, WH4样品

14 个门。每组样品中未鉴别的真核生物比例为

5.9%—63.7%。前 10 个丰度最高的门类各占总体的

99.082%—99.16%, 如图 3。各个胃含物样品之间门水

平上的丰度差异显著, 其中链形植物门(Streptophyta)

是长牡蛎胃含物中整体丰度最高的门类 , 最低

23.86%, 最高 49.66%, 平均 35.10%, 链型植物是植

物中的一大类群, 包括轮藻门(广义上的轮藻)和有胚

植物(现存的陆生植物: 苔藓维管植物)两大类。5 月

(WH1)胃含物占 20%以上的门类有链形植物门和子

囊菌门(Ascoaamycota)分别占 32.65%和 26.32%, 占

10%以上的门类有绿藻门 (Chlorophyta)和囊泡虫门

(Protalveolata)分别占 14.31%和 17.7%。在 6月(WH2)

胃含物占 20%以上的门类有链形植物门(Streptophyta)

为 49.66%, 占 10% 以 上 的 门 类 是 子 囊 菌 门

(Ascoaamycota)占 18.14%, 7月(WH3)胃含物占 20%以

上的门类有链形植物门和囊泡虫门(Protalveolata)分

别占 34.07%和 44.72%。10月(WH4)胃含物样品中占

20%以上的门类为链形植物门 23.89%。所有组样品中

除了 WH3 中囊泡虫门含量最多, 其他 3 组样品中都

是链形植物门含量最多。 

结果表明在 OTU 水平上样品之间差异明显, 在

表 3 中显示了 OTU 丰度大于 10%的样品组, 如图可

以得知丰度大于 10%的物种只有 5种。4组胃含物样

品中的链形植物门(Streptophyta)都大于 20%, 表明链

形植物门是长牡蛎胃含物中的主要食物成分。 

根据前 10个丰度最高的属聚类分析发现 5月、6

月、7月和 10月真核生物成分差别明显, 表明胃含物

中真核生物成分显著的季节性不同, 有一些成分只

能鉴别到纲。如图 4, 并没有石莼属成分。WH1中梨

属 (Pyrus), 四胞藻纲 (Trebouxiophyceae)达到最多 ; 

WH2样品中座囊菌属(Dothidea)含量都达到所有样品

的最高值。WH3样品中共甲藻属(Syndiniales) 蓂、菥

属 (Thlaspi)成分达到最多。WH4 样品中沟鞭藻属

(Biecheleria)的含量达到最高值。 

通过 PCoA(主成分分析)也可以确定样品之间的

关系(图 5)。PCoA 结果显示 4 组样品之间是不同的, 

但也有相似之处。根据第一主成分可以看出 5月和 6

月份样品较为接近, 从第二主成分来看 7月与其他月

份差别最大。 
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图 2  样品稀释曲线(a)、Chao1指数(b)、4组样品的 Shanon

多样性指数(c) 
Fig.2  Richness and diversity: a. Sample rarefaction curves. b. 
Chaos1 curves. c. Shannon-Wiener indices of the four groups 
注: WH1: 5月样品; WH2: 6月样品, WH3: 7月样品, WH4: 10月 

样品 

 

图 3  胃含物中 10个丰度最高门类相对丰度图 
Fig.3  Relative abundance of 10 most abundant phyla in 

stomach content 
注: “其他”代表除了最高的 10个门外所有物种丰度 

表 3  OUT 丰度大于 10%的样品 
Tab.3  The OTUs whose abundance exceeded 10% in single 

samples 

门类 最高丰度(%) 丰度最高的组 
丰度大于 10%

的组数量 

链形植物门 49.66 WH2 4 

子囊菌门 26.32 WH1 2 

囊泡虫门 44.71 WH3 2 

绿藻门 14.34 WH1 1 

 

图 4  属水平 20个丰度最高门类相对丰度图 
Fig.4  The relative abundance of 20 most abundant genus in 

stomach content 
注: “其他”代表除了最高的 20个属外所有物种丰度 
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图 5  组间 PCoA主坐标分析 
Fig.5  PCoA plots among the groups 

 

3  讨论 

长牡蛎属于滤食性贝类, 且食物源较复杂。使用

传统的显微镜技术鉴定这个物种的胃含物真核生物

成分非常困难。我们使用了高通量 DNA 序列技术作

为研究方法来鉴定长牡蛎胃含物中真核食物成分。目

前已有研究通过 18S rDNA方法鉴别海参胃含物的真

核生物组成(Zhang et al, 2016)。我们共鉴定出 15个

门类的 105 个 OTU, 每组样品的 OTU 数量范围从

38—84 不等, 代表了 11—14 个门, 而在属水平共鉴

定出 105个属, 表明长牡蛎胃含物真核生物成分较复

杂, 食物源丰富。我们对石莼发生前后长牡蛎胃含物

的研究结果显示并没有石莼属成分。因此表明石莼属

不太可能作为长牡蛎的直接食物源。 

现已有的关于胃含物的鉴定方法有 COI(Leray et 

al, 2013; Bade et al, 2014; Brown et al, 2014), ITS 
(Bachy et al, 2013)和 18S rDNA序列分析(Martin et al, 

2006; Suzuki et al, 2008; Maloy et al, 2009; Riemann et 
al, 2010)三种。但是 COI和 ITS扩增片段与 18S rDNA

扩增相比更长, 且变异度较高, 只适用于摄食水平单

一的物种胃含物分析 , 由于长牡蛎的摄食成分较复

杂因此选用 18S rDNA序列分析。使用这种方法可以

鉴别到属水平而运用传统的显微镜检查大多只能观

察到门水平 , 例如硅藻门 (Lotsy, 1895); Galtsoff, 

1964), 因此这种方法更加精确全面 , 可以为海洋动

物摄食研究提供宝贵经验(Leray et al, 2013)。但这种

方法也有其缺点 , 一般食物在体内经过几个小时或

者几天就会被完全消化 , 因此这种方法只能提供短

期的胃含物成分研究, 具有一定偶然性, 而稳定同位

素分析和脂肪酸分析等方法可以对长牡蛎几个月内

甚至几年内主要的食物来源进行对比分析 , 想要研

究长期的食物变化还需要结合稳定同位素分析和脂

肪酸分析等方法共同分析。 

研究结果显示浒苔过境前后 4 组不同时间相同

地点的胃含物成分有着显著变化。在四组样品中通过

18S rDNA分子方法分析长牡蛎的胃含物结果是不同

的, 考虑到采样时间跨越春季夏季和秋季三个季节, 

可能导致胃含物成分的显著不同但不同组之间的生

物丰度变化不显著(P>0.05), 胃含物中基本都是初级

生产者而未发现次级消费者 , 根据我们的检测结果

显示长牡蛎主要摄食被子植物和小型浮游植物(如硅

藻)这些初级生产者, 这与 Fukumori 等(2008)的研究

结果有不一致之处。在之前的研究中发现长牡蛎具有

广泛的营养可塑性 , 因其食物源不止含有初级生产

者还包括藤壶类, 甲壳类等次级消费者(Davenport et 

al, 2000; Lehane et al, 2006; Fukumori et al, 2008), 其

不适合充当是一个初级生产力的表征。本次研究发现

了胃含物中具有很高比例的高等植物, 蓂例如菥 属、

梨属、稻属, 这种情况在已有的相关研究中并没有提

到过, 但并没有检测出浮游动物成分, 这可能与浮游

动物丰度较低有关, 根据浮游动物检测结果(表 2)显

示浮游动物与浮游植物相比含量显著偏低 , 这在某

种程度上也说明了长牡蛎的营养可塑性 , 表明长牡

蛎的食物源不仅仅来源于海洋而且还摄食陆源有机

质。由于本次研究地点位于离岸小岛, 最近处距离海

岸 42km, 而且附近没有其他河流注入因此这些高等

植物不太可能来自大陆 , 推测高含量的被子植物可

能来自小岛自身的植被, 平岛面积 0.148km2, 目前在

岛上没有发现种植大量稻属植物和梨属植物 , 但岛

周围地势险恶无法近距离观察 , 不排除有野生稻属

植物和梨属植物在此生长。平岛周围海域属于当地公

司承保养殖区, 常年有 4—6 条渔船停靠或活动在岛

附近 , 船员会将吃剩的饭菜或变质的食物直接倒入

海水中, 经过海流的传播, 这些剩菜剩饭的降解颗粒

可能被附近的长牡蛎滤食, 可能会造成一定的污染, 

推测这也可能是稻属植物可能的来源之一。在岛上有

大量军事碉堡等建筑, 并且在岛的最高处流动住有 2

—5 名士兵, 其生活垃圾都集中处理不会倒入海中, 

蓂因此不太可能来自岛上垃圾。菥 属通常是一种野外

生长的植物其花粉会随着海风传播到海水中 , 其叶
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子等植物组织也会掉落腐败后随着雨水流入海水中

被长牡蛎滤食 , 蓂这可能是长牡蛎滤食大量菥 属的

原因。因此未来使用双壳贝类作为初级生产力的表征

时, 应该考虑到长牡蛎的生活史和摄食模式的不同。 

有研究表明浒苔的繁殖多以配子形式出现 , 每

平方厘米单层藻体叶片可以产生 2.84×106—6.62×106

个孢子或配子(陈群芳等, 2011)。也有研究显示浒苔的

生殖囊释放出的游孢子大小约为 (9— 12.5)μm× 

(5.3—6)μm; 配子相对较小 , 约 (5.8— 8.5)μm×(2— 

2.8)μm (张华伟等, 2011), 孢子或两个配子结合后形

成的合子 , 合子以成熟藻体为附着基继续发育成一

株新的藻体。一般浮游生物可分为六类: 巨型浮游生

物, 大于 1cm, 如海蜇; 大型浮游生物, 5—10mm, 如

大型桡足类、磷虾类; 中型浮游生物, 1—5mm, 如小

型水母、桡足类; 小型浮游生物, 50μm—1mm, 如硅

藻、蓝藻; 微型浮游生物, 5— 50μm, 如甲藻、金藻; 

超微型浮游生物, 小于 5μm, 如细菌。因此我们推测

浒苔繁殖体的粒径与小型浮游植物和微型浮游植物

相当。从浒苔微观繁殖体的体积来看其可以作为长牡

蛎的食物源 , 由于本研究所使用的浮游植物网的网

径为 76μm, 大于一般的浒苔微观繁殖体大小, 因此

这可能是采集浮游植物时并没有检测到微观繁殖体

的原因, 但是大量浒苔出现在平岛海域后, 长牡蛎的

胃含物中也没有检测到石莼属或浒苔属成分 , 推测

可能有两种可能: (1) 平岛属于浒苔暴发后自南向北

漂移的通道区 , 并没有浒苔腐败沉降因此没有碎屑

产生或产生量极少, 因此长牡蛎无法摄食浒苔。(2) 

此时的浒苔未到成熟期并没有微观繁殖体产生 , 因

此长牡蛎并没有摄食。有研究表明黄海绿潮暴发过程

中 , 石莼属绿藻的微观繁殖体在海水和沉积物中是

广泛分布的, 并且生物量不容忽视。Liu等(2010, 2012)

将采集到的微观繁殖体带回实验室内重培养 , 对长

出的幼苗进行计数从而解决了微观繁殖体的定量问

题。张华伟等(2011)曾经指出在绿潮繁盛期, 一株飘

浮的浒苔藻体可以产生 2.31×107 个配子。Wang 等

(2013)利用荧光定量 PCR的方法, 对绿潮暴发期间黄

海石莼属绿藻微观繁殖体生物量的时空分布进行了

定量研究, 结果发现微观繁殖体的生物量在 5月迅速

上升, 平均数量为 300—105cells/L, 5月中旬达到顶峰, 

约为 107cells/L。Zhang 等(2015)曾指出自由漂浮的

浒苔藻体在 5 月份生物量急剧攀升, 因为浒苔微观

繁殖体的分布与水体中的浒苔藻体生物量呈现明显

正相关。 

根据本次研究记录平岛浒苔出现至海面上可见

浒苔消散的时间为 6 月 11 日—7 月 10 日, 此时出现

的浒苔比其微观繁殖体数量的顶峰时期晚了将近一

个月的时间, 虽然有大量浒苔藻体存在, 可能其微观

繁殖体数量已经开始减少。也有研究表明浒苔的配子

具有正趋光性 , 这趋光性使其更容易在光线较强的

海面聚集并在漂浮藻体上附着生长 , 浒苔成熟体有

大量囊状结构 , 这些结构有利于藻体更好地漂浮在

水面接受光照(张华伟等, 2011)。而长牡蛎生长在潮间

带, 当海水涨潮时长牡蛎生活在水下 3—6m, 本次研

究地点长牡蛎生长在中潮间带区 , 只有落潮时长牡

蛎才会浮出水面并且只有此时才能采集到长牡蛎样

品 , 浒苔的这种生长特性与长牡蛎生长区在空间上

产生一定分隔。因此也说明了水体中有大量浒苔而长

牡蛎胃含物中没有浒苔成分的原因。 

4  结论 

综上所述 , 浒苔暴发并不会直接影响长牡蛎的

摄食情况 , 因此推测浒苔通道区平岛海洋牧场受浒

苔危害影响较小 , 应该更多关注浒苔漂移后的沉降

区域并做好灾害预防工作。使用高通量测序技术可以

准确地鉴定胃含物成分但这种方法更多关注的是其

短期的摄食情况 , 未来研究双壳贝类食物网时应该

结合同位素分析和脂肪酸分析等多种分析方法 , 这

些方法可以关注到贝类的长期摄食情况 , 以助于更

好地了解双壳贝类食物网结构。由于海州湾大规模浒

苔暴发已经呈现常态化 , 从长期角度来看可能会影

响整个海洋渔业资源环境进而直接或间接对双壳贝

类营养成分造成影响 , 因此应该全面加强监测浒苔

对海洋环境的影响并做好生态风险评估。 
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IMPACT OF ENTEROMORPHA PROLIFERA GREEN TIDE ON OYSTER  
FEEDING USING 18S rDNA MOLECULAR METHOD 

WANG Xian-Feng1, 2,  LIN Cheng-Gang2,  XU Qiang3,  SONG Xiao-Yue2,  ZHANG Hai-Jian4,   
RU Shao-Guo1,  YANG Hong-Sheng2 

(1. Ocean University of China, Qingdao 266003, China; 2. CAS Key Laboratory of Marine Ecology and Environmental Sciences, 
Institute of Oceanology, Chinese Academy of Sciences, Qingdao 266071, China; 3. Hainan University, Haikou 570228, China;  

4. Rizhao Fishery Communication Management Station, Rizhao 276800, China) 

Abstract    Incidents of green tides occurred frequently in Chinese waters in recent year. It is necessary to study its 

impact on suspension-feeder bivalves. However, the majority of organic debris in stomach cannot be identified reliably and 

accurately by microscopic examination. Advanced DNA barcoding becomes therefore an effective and rapid technique to 

determine dietary composition of those bivalves. We samples mussels in the Haizhou Bay, Pingshan Island before and after 

an Enteromorpha blooming. The eukaryotic food composition in the mussel samples was determined by high-throughput 

DNA sequencing, and amplified the 18S rDNA v6 loci sequences. From which 53347 reads were optimized and 105 

operation taxonomic units were recognized. They were classified mainly into Streptophyta, Chlorophyta, Ascoaamycota, 

and Protalveolata etc. Among them, organisms belonging to 11, 12, 11, and 14 phyla were found in stomach contents of the 

samples collected in May (Sample No.WH1), June (WH2), July (WH3), and October (WH4), respectively. Furthermore, 

cluster analysis showed significant seasonal differences in various eukaryotic components in these samples, but no Ulva 

contents were detected. Trebouxiophyceae and Pyrus were observed the highest in WH1; Dothidea and Oryza the highest 

in WH2; Syndiniales in WH3; and Biecheleria in WH4. The present study indicates that the green tide did not affect the 

food source of mussel directly. It is the first report on that angiosperms occupies a high proportion in the stomach content 

of mussel, suggesting that the food source of mussel is derived from both marine and terrestrial organic sources. 

Key words    green tide;  stomach content;  eukaryotes;  18S rDNA;  Ostrea gigas Thunberg 
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