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长江口内接长江 , 外连东海 , 是一个相对独立

的半咸水水系 , 其复杂多变的非生物环境 , 与生物

群落构成了一个结构复杂、功能独特的河口区生态

系统 [1]。长江口及其邻近水域生产力高, 饵料丰富, 

是小黄鱼、带鱼和银鲳等经济种类的重要产卵场和

育幼场, 也是夏、秋季银鲳、刀鲚、凤鲚、带鱼等鱼

类的重要索饵场, 又是鲥、松江鲈、中华鲟等珍稀鱼

类溯河或降海洄游的必经水道[2]。由此可见, 长江口

及其邻近水域的鱼类及其补充群体组成具有复杂性

和多样性, 这些奠定了长江口及其邻近水域在渔业

资源和鱼类浮游生物生态学研究中的重要地位。 

1  长江口鱼类浮游生物生态学研究 

鱼类浮游生物包含鱼卵和仔稚鱼, 是鱼类生命

周期中最为脆弱的时期。这一阶段鱼类浮游生物成

活率的高低、剩存量的多寡将直接影响到鱼类补充

群体资源量的丰歉。鱼类资源的动态变化取决于世

代强弱, 而世代强弱很大程度上取决于它们早期生

活史阶段即鱼类浮游生物阶段的补充状态[3]。因此, 

鱼类浮游生物的群落生态学研究早已成为渔业资源

可持续利用必不可少的研究内容。通过鱼类浮游生

物调查方法进行的资源评估能够为合理解释渔业资

源现状、确定鱼类产卵场和产卵期、阐明鱼类补充

机制奠定基础。而长江口及其邻近水域是鱼类重要

的产卵、育幼场, 通过对该水域鱼类浮游生物的调查, 

不仅能了解河口海区鱼类资源种类组成的季节性时

间序列动态, 又能阐明当前渔业资源和鱼类群落结

构的变化趋势, 对我国渔业资源的保护和利用具有

重要意义。 

关于长江口及其邻近水域鱼类浮游生物的研究

主要集中在物种组成、丰度及其影响因素。长江口

水域鱼类浮游生物种类组成记录最多的是罗秉征和

沈焕庭[2]于 1985~1986 年的调查, 共捕获鱼卵 90 万

个, 仔稚鱼 7 万尾, 约 100 种。此后, 有其他学者也

相继调查和分析了长江口及其邻近水域的鱼类浮游

生物组成。如朱鑫华等[4]记录了春季长江口仔稚幼鱼

20 种; 蒋玫等[5]记录了长江口及杭州湾附近水域鱼

类浮游生物 45 种; 钟俊生等[6]记录了长江口碎波带

的仔稚鱼组成 50 种; 刘淑德等[7]记录了长江口及其

邻近水域的 17种鱼类浮游生物。随着对长江口及其

邻近水域重要性的不断认识, 国内学者对该水域的

鱼类浮游生物群落结构特征及其与环境因子的关

系、长江口及其邻近水域鱼类浮游生物群落种类组

成和多样性的季节变化进行了相关探讨[7-8]。上述研

究者在研究物种组成的同时也对鱼类浮游生物出现

的季节和分布区域进行了详细的报道。从已有的研

究成果来看: 长江口及其邻近水域全年皆有鱼类浮

游生物出现 ; 鱼类浮游生物主要出现在春夏季 , 秋

冬季鱼类浮游生物相对较少; 鱼类浮游生物群落结

构变化存在一定的规律。 

与此同时, 部分学者开始将研究的焦点转向了

长江口及其邻近水域鱼类浮游生物的分布格局及其

影响因素。例如, 蒋玫等[5]在研究长江口水域鱼类浮

游生物时指出盐度对鱼卵产生的间接效应更为明显, 

               

收稿日期: 2014-11-07 ; 修回日期: 2014-12-03  

基金项目 : 国家自然科学基金项目 (41406136, 41176138, 31272663, 
U1406403)  
作者简介: 张辉(1986-), 男, 山东安丘人, 汉族, 助理研究员, 博士 , 

研究方向为渔业生态学和海洋鱼类遗传学 , 电话 : 0532-82891860, 

E-mail: zhanghui@qdio.ac.cn; 线薇微, 通信作者, 研究员, 主要从事

渔业生态学研究, 电话: 0532-82898594, E-mail: wwxian@qdio.ac.cn 



 

136 海洋科学  / 2015年  / 第 39卷  / 第 4期 

仔鱼对温度变化的敏感性较盐度高, 长江径流、台湾

暖流等水系的消长作用对鱼卵仔鱼的分布有显著影

响。刘淑德等[9]利用 TWINSPAN 分类方法将春季长

江口及其邻近水域鱼类浮游生物群落划分为 3 个类

群 , 并用典范对应分析(CCA)排序给出了各类群与

环境因子的相互关系, 结果表明影响这一海域鱼类

浮游生物分布的主要环境因子为盐度、水深、溶解

氧和悬浮物。 

2  鱼类浮游生物的传统鉴定方法存

在瓶颈 

尽管鱼类浮游生物具有非常重要的生态地位和

研究价值, 但不可否认的是鱼类浮游生物的鉴定仍

存在较大难度。目前已鉴别的成鱼种类超过 28 700

余种 [10], 但能够鉴别的仔稚鱼种类仅占成鱼种类的

1/10, 而能够鉴别的鱼卵种类则不到成鱼种类的

1/10[11]。即使已经鉴定到种类的鱼类浮游生物, 其准

确度也存在较大偏差。例如中国台湾学者对台湾沿

海的 100种仔稚鱼同时运用形态学和 DNA条形码进

行鉴定, 结果发现根据形态学结果鉴定到科的准确

率为 80.1%, 鉴定到属的准确率为 41.1%, 而鉴定到

种的准确率仅为 13.5%[12]。由于缺乏足够的可用于

形态分类的特征, 鱼类浮游生物形态分类研究工作

开展较少。通常在资源调查及环境评估中将不同种

类的鱼卵通常全部称为鱼卵, 导致相关的资源评估、

种群动力学研究、产卵场调查等研究工作不能准确

开展[13]。由此可见鱼类浮游生物能否准确鉴定已成

为渔业资源评估与海洋生态系统科学研究的瓶颈。

因此, 寻找鱼类浮游生物准确鉴定的有效方法是开

展上述研究的基本前提和根本保障。 

3  DNA 条形码在鱼类浮游生物鉴定

中的适用性 

DNA 条形编码(DNA Barcoding)是一种基于分

子生物学技术进行物种鉴定的新方法。随着分子生

物学技术的不断发展以及 DNA 序列的大量积累 , 

Tautz[14]最早提出可以运用 DNA 序列进行物种鉴定

或者分类。Hebert[15]研究表明线粒体 DNA cyto-

chrome c oxidase I(COI)基因中的一个片段可以作为

物种鉴别的有效工具, 并认为地球上的所有物种均

可以像商品一样进行条形编码。这主要是基于两方

面原因: 一方面该片段足够保守 , 能够利用通用引

物进行大范围的扩增; 另一方面该片段有足够的变

异来区分不同物种 DNA序列, 从而进行物种的准确

鉴定。在随后的研究中, Hebert[16]证明除了刺胞动物

门, COI基因序列的分化程度能够对其他所有动物的

亲缘种进行鉴别。尽管 DNA条形码的构想和实施一

直存在争议 [17], 然而因为它便捷可行, 且对基础和

应用研究均可带来深远的影响, 所以受到国际学术

界的广泛重视。大量的研究结果表明, 运用 COI 基

因可以对超过 95％的物种进行准确鉴定[18-20]。目前

国际上已经提出或形成了众多的DNA条形码研究计

划, 分别对鸟类、鱼类、鳞翅类等重要生物类群展开

DNA 条形码研究。尽管目前国内外对于鱼类浮游生

物的 DNA 条形码研究较少, 仍有理由相信 DNA 条

形码的广泛使用将为鱼类浮游生物的准确鉴定提供

有效的解决途径。 

4  结语 

综上所述, DNA 条形码技术的发展将成为鱼类

浮游生物传统分类学强有力的补充, 给该领域系统

分类学发展提供新的机遇。DNA 条形码技术在鱼类

浮游生物中的应用将突破传统形态学分类的局限 , 

成为传统物种鉴定强有力的补充。由于 DNA条形码

采用数字化形式, 使样本鉴定过程能够实现自动化

和标准化 , 突破了对经验的过度依赖 , 能够在较短

时间内建立易于利用的数据库。分类学家和非专业

人士均可以根据国际数据库及时查找长江口及其邻

近水域鱼类浮游生物的物种信息, 鉴别潜在的隐存

种或新种。DNA 条形码技术的发展将极大的缓解目

前鱼类浮游生物形态学鉴定的局限性和传统分类学

家队伍日益缩减的局面。 
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