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摘要    利用形态学鉴定方法结合高通量测序技术，对 2018 年 12 月海水池塘生态养殖系统中浮游

植物群落组成及多样性进行研究，结果显示，2 种方法共鉴定浮游植物 8 个门，绿藻门(Chlorophyta)

和隐藻门(Cryptophyta)为主要优势类群。共鉴定浮游植物 39 个属，仅有 5 个属，包括裸藻属

(Eutreptiella)、颤藻属(Oscillatoria)、拟菱形藻属(Pseudonitzschia)、塔胞藻属(Pyramimonas)和全沟

藻属(Teleaulax)为 2 种方法的共有鉴定结果。一些微微型(≤2 μm)和较小的微型浮游植物(>2 μm 且

≤10 μm)仅在高通量测序结果中发现，其中，微微型浮游植物占总浮游植物序列丰度的 25.24%，

较小的微型浮游植物占 60.42%。形态学方法调查的浮游植物多样性指数低于高通量测序方法。因

此，利用形态学鉴定方法结合高通量测序技术，更能全面、准确地了解养殖生态系统中浮游植物群

落结构及多样性。 
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海水池塘养殖历来是我国沿海水产养殖的主要

方式，主要以养殖虾、蟹等甲壳类为主。2019 年全

国海水池塘养殖面积为 376 091 hm2，约占海水养殖

总面积的 18%左右，海水池塘养殖产量为 250.35 万 t，

约占总产量的 12%以上(中国渔业统计年鉴, 2020)。

传统池塘养殖易受气候条件、环境变化和病害等因素

的影响。近年来，传统海水池塘养殖面临底质老化和

水域环境恶化等突出问题，导致养殖容纳量下降，多

种病害频繁暴发。与此同时，池塘养殖尾水排放对周

边水域生态环境造成的压力日益凸显，严重威胁产业

的稳定和可持续发展(王武, 2009)。随着国家对生态

环境的重视程度越来越高，未来的水产养殖要着眼于

可持续发展，在提高产量的同时要保证质量，又要注

意环境保护，研究和开发“高效、生态、安全”的健康
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养殖技术和模式已成为国内外渔业生产的重要发展

方向。 

海水池塘生态养殖模式是一种新兴的养殖理念

(马雪健等, 2016)，通过基础食物网的建立，利用不

同营养级生物的生活习性，使系统中投饵性养殖单元

(如鱼、虾类)产生的残饵、粪便、营养盐等有机或无

机物质成为其他类型养殖单元(如滤食性贝类)的食物

或营养物质来源，将系统内多余的营养物质转化到养

殖生物体内，达到系统内营养物质的高效循环利用，

在减轻养殖对环境压力的同时，提高养殖种类的多样

性和经济效益(Chopin et al, 2008; Troell et al, 2009; 

Chang et al, 2020)。该养殖模式已经在世界多个国家，

如中国、加拿大、智利、南非、挪威、以色列等广泛

实践，并取得了诸多积极效果。 

浮游植物是养殖生态系统的重要组成部分，不仅

可以通过光合作用利用环境中的氮、磷等营养物质，

起到调控水质的作用(Harrison et al, 2005)，还可以作

为养殖生物的直接或间接饵料(Pulz et al, 2004)。研究

发现，以绿藻和硅藻为优势种的养殖池水质相对稳

定，养殖生物生长较好，而以蓝藻为优势种的养殖池

中，养殖生物生长缓慢且易发生病害 (苏永金等 , 

1994)。绿藻和硅藻不仅对养殖水体有重要的调节作

用，而且含有丰富的蛋白质、碳水化合物、维生素等

重要营养成分，可满足养殖生物的营养需求(张继红

等 , 2016)；而蓝藻，如在养殖后期占优势的颤藻

(Oscillatoria)、微囊藻(Microcystis)，在富营养化水体

中能迅速生长繁殖，释放大量羟胺、硫化物等物质，

致使水体散发腥臭味，有些藻可分泌毒素，危害养殖

生物健康生长(Paerl et al, 1995)。目前，针对原位监

测水体中浮游植物的研究更多集中在利用传统镜检

鉴定方法(Soares et al, 2011; 常孟阳等, 2019; 潘玉龙

等, 2019)。镜检鉴定方法主要基于细胞形态对浮游植

物进行鉴定分类，不仅费时耗力，且容易遗漏个体较

小或丰度较低的物种(Manoylov, 2014)，不能全面、

准确地评价水生生态系统中浮游植物群落结构及多

样性。近年来，随着分子生物学技术的发展，高通量

测序技术被广泛应用于浮游植物群落结构和多样性研

究(Penna et al, 2017; Oliveira et al, 2018)。与形态学方

法相比，高通量测序技术省时节力、灵敏度高、检出

限低(Reuter et al, 2015)，可检测到丰度低、个体小的

物种，甚至可能会发现新物种(de Vargas et al, 2015; 

Oliveira et al, 2018)。但高通量测序不能对浮游植物

进行绝对定量，且可能会高估某些物种的相对丰度，

因此，仅利用高通量测序评价浮游植物群落结构也是

不准确的(Quince et al, 2009)。 

本研究利用形态学鉴定方法结合高通量测序技

术调查养殖末期虾–蟹–鱼混养池塘和贝养殖池中浮

游植物群落组成和多样性，比较分析 2 种检测方法获

得的结果，探讨基于形态学和高通量测序检获的浮游

植物群落组成和多样性的异同，为更全面、准确研究

浮游植物群落结构及多样性提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

样品于 2018 年 12 月采自山东省日照开航水产有

限公司。该海水池塘生态养殖系统由虾–蟹–鱼混养池

塘和贝养殖池组成，混养池塘中混养品种分别为中国

对虾(Fenneropenaeus chinensis)、三疣梭子蟹(Portunus 

trituberculatus)和罗非鱼(Oreochromis niloticus)，贝养

殖池中养殖品种为文蛤(Meretrix meretrix)。用 YSI 手

持式多参数水质分析仪(YSI Incorporated，美国)现场

测定水温、盐度、溶解氧和 pH；取 1 L 水样，加入 5 mL

鲁格试剂固定后用于浮游植物形态学鉴定与计数；取

100 mL 水样经 0.22 μm 微孔滤膜过滤，滤膜用于高通

量测序分析浮游植物群落组成，滤液用于氨氮(NH4
+)、

硝态氮(NO3
–)、亚硝态氮(NO2

–)、磷酸盐(DIP)、硅酸盐

(DSi)、总溶解氮(DTN)和总溶解磷(DTP)浓度的测定。 

1.2  水质参数测定 

养殖水体中 NH4
+、NO3

–、NO2
–、DIP 和 DSi 浓度

采用 QuAAtro 营养盐自动分析仪(Seal Analytical Ltd., 

德国)测定；先用碱性过硫酸盐消化，用营养盐自动

分析仪测定 DTN 和 DTP 浓度；溶解无机氮(DIN)浓

度为 NH4
+、NO3

–和 NO2
–浓度之和；溶解有机氮(DON)

和溶解有机磷(DOP)浓度分别为 DTN 与 DIN 和 DTP

与 DIP 浓度之差。 

1.3  浮游植物形态学分析 

采集 1 L 未过滤水样，加 5 mL 鲁格试剂固定，样

品带回实验室后，浓缩至 50 mL，然后用光学显微镜

进行物种鉴定和计数。 

1.4  浮游植物高通量测序和生物信息分析 

采用土壤 DNA 提取试剂盒(MP Biomedicals, 美

国)提取样品总 DNA。用 23S rDNA 引物 p23SrV_f1 

(5′-GGA CAG AAA GAC CCT ATG AA-3′)和 p23SrV_r1 

(5′-TCA GCC TGT TAT CCC TAG AG-3′) (Sherwood 
et al, 2007)对样品 DNA 进行 PCR 扩增，反应产物用

2%琼脂糖凝胶电泳检测，然后用 PCR 产物纯化试剂

盒(Axygen Biosciences, 美国)纯化上述所得的 PCR
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产物，利用 QuantiFluor™-ST (Promega, 美国)进行定

量检测，纯化后的 PCR 产物送美吉测序公司采用

Illumina MiSeq 平台进行 PE300 测序。本研究测序得

到的 23S rDNA 基因核酸序列已上传至美国国立生物

技术信息中心 (NCBI)高通量测序数据库 Sequence 

Read Archive (SRA)，登录号为 SRP185765。 

下机后的数据用软件 QIIME (V1.70)处理。使用

Trimmomatic 软件对原始数据进行质量控制，并用

FLASH 软件进行拼接，使用 UPARSE 软件 (V7.1 

http://drive5.com/uparse/)以 99%的相似度对序列进行

OTU 聚类，并用 UCHIME 软件去除嵌合体，利用

BLAST 在 NCBI 数据库对每条序列进行物种分类注

释。保留所有注释到真核浮游藻类和蓝藻的序列，用

于后续浮游植物群落组成分析。 

1.5  浮游植物群落分析 

浮游植物在门水平和属水平上的相对丰度以该

类别的细胞密度或序列数占总细胞密度或总序列数

的比例来表征；浮游植物群落结构多样性则是用香农– 

威纳多样性指数来衡量。本研究中，浮游植物按粒径

大小分为微微型浮游植物(≤2 μm)、较小的微型浮游

植物(>2 μm 且≤10 μm)、较大的微型浮游植物(>10 μm

且≤20 μm)和小型浮游植物(>20 μm 且<200 μm)。 

2  结果 

2.1  水质分析 

海水池塘生态养殖系统的水质参数见表 1。该海

水池塘生态养殖系统中的平均水温、盐度、pH 分别

为 4.87℃、26.01 g/L 和 9.03；虾–蟹–鱼混养池塘中的

溶解氧浓度高于贝养殖池，分别为 10.29 mg/L 和

9.08 mg/L。混养池塘中的 NH4
+、NO3

–和 NO2
–浓度均低

于贝养殖池，而 DON 浓度则是混养池塘中的高；混

养池塘和贝养殖池中的 DIP 浓度均为 0.02 mg/L，DOP

浓度分别为 0.02 mg/L 和 0.03 mg/L；混养池塘中 DSi

浓度低于贝养殖池，分别为 0.55 mg/L 和 0.95 mg/L。 

 
表 1  海水池塘生态养殖系统中的水质参数 

Tab.1  Quality parameters of water in the ecological aquaculture system in marine pond 

池塘 
Pond 

温度 

t/℃ 
盐度 

S 

溶解氧 
DO 

/(mg/L) 
pH NH4

+ 

/(mg/L)
NO3

– 

/(mg/L)
NO2

– 

/(mg/L)
DIN 

/(mg/L)
DON 

/(mg/L)
DIP 

/(mg/L) 
DOP 

/(mg/L)
DSi 

/(mg/L)

混养 Polyculture 5.53 26.04 10.29 9.08 0.06 0.06 0.001 0.12 0.46 0.02 0.02 0.55 

贝养 Bivalves 4.20 25.98 9.08 8.98 0.07 0.20 0.008 0.28 0.39 0.02 0.03 0.95 

平均 Mean 4.87 26.01 9.69 9.03 0.07 0.13 0.004 0.20 0.43 0.02 0.03 0.75 

 
2.2  高通量测序结果分析 

对虾–蟹–鱼混养池塘和贝养殖池中浮游生物的

23S rDNA 进行 Illumina 高通量测序，分别获得 71 097

和 70 324 条原始序列，通过质量控制分别得到 64 298

和 60 599 条高质量序列，平均序列长度为 388 bp，

在 99%相似性水平上划分 OTU，共得到 283 个 OTU  

(表 2)。利用 BLAST 在 NCBI 数据库对每个 OTU 的

代表序列进行物种分类注释，注释到真核生物和细菌

的序列数分别占总序列数的 54%和 43%。在门水平

上，变形菌门(Proteobacteria)和隐藻门(Cryptophyta)

的相对丰度最高，分别为 38.33%和 33.33%，其次为绿

藻门(Chlorophyta, 11.12%)、硅藻门 (Bacillariophyta, 

7.99%)和疣微菌门(Verrucomicrobia, 2.85%)，其余门

的相对丰度均低于 1% (图 1)。保留所有注释到真核

浮游藻类和蓝藻的序列，共得到 72 个 OTU、66 300

条序列，混养池塘和贝养殖池中 OTU 数分别为 51 和

37，序列数分别为 41 247 和 25 053，混养池塘高于贝

养殖池(表 2)。 

 
表 2  不同池塘样品中序列数和 OTU 数 

Tab.2  Number of sequences and OTUs from different ponds 

池塘 
Pond 

原始序列数 
Original sequences 

质控后序列数 
Sequences after 
quality control 

总 OTU 数 
Total OTUs 

浮游植物序列数 
Sequences of 

phytoplankton 

浮游植物 OTU 数 
OTUs of 

phytoplankton 

混养 Polyculture 71 097 64 298 162 41 247 51 

贝养 Bivalves 70 324 60 599 196 25 053 37 

总计 Total 141 421 124 897 283 66 300 72 
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图 1  海水池塘生态养殖系统中真核生物和细菌组成 
Fig.1  Composition of eukaryotes and bacteria in the ecological aquaculture system in marine pond 

 

2.3  浮游植物多样性分析 

利用形态学方法和高通量测序技术分析虾–蟹–鱼

混养池和贝养殖池中浮游植物多样性发现，混养池塘

中浮游植物多样性指数低于贝养殖池，且形态学方法调

查的浮游植物多样性指数低于高通量测序方法(图 2)。 

2.4  浮游植物群落结构 

门水平上，利用形态学鉴定方法共鉴定浮游植物

6 个门，分别为隐藻门、绿藻门、硅藻门、蓝藻门

(Cyanophyta) 、 甲 藻 门 (Dinophyta) 和 裸 藻 门

(Euglenophyta)，其中，绿藻门平均相对丰度最高，

达 90%以上。虾–蟹–鱼混养池和贝养殖池中绿藻门的

细胞密度分别为 1.03×107 cells/L 和 3.51×105 cells/L，

分别占总细胞密度的 99.85%和 91.05%。利用高通量

测序技术共鉴定浮游植物 8 个门，除形态学方法鉴定

出的 6 个门，还包括定鞭藻门(Haptophyta)和金藻门

(Chrysophyta)，8 个门中，隐藻门的平均相对丰度最高， 

 
 

图 2  海水池塘生态养殖系统中浮游植物多样性 
Fig.2  Phytoplankton diversity in the ecological  

aquaculture system in marine pond 

 
为 60.11%，其次为绿藻门(26.64%)和硅藻门(12.20%)。

混养池中，隐藻门的相对丰度最高(70.57%)，其次为硅

藻门(24.10%)和绿藻门(3.59%)；贝养殖池中，绿藻门

和 隐 藻 门 的 相 对 丰 度 较 高 ， 分 别 为 49.68% 和

49.64%(图 3)。 
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图 3  海水池塘生态养殖系统中浮游植物在门水平和属水平上的相对丰度 
Fig.3  Relative abundance of phytoplankton at the phylum and genus levels in the ecological aquaculture system in marine pond 
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属水平上，利用形态学鉴定方法共鉴定浮游植物

14 个属，其中，塔胞藻属的平均相对丰度最高，虾–

蟹–鱼混养池塘和贝养殖池中的相对丰度分别为

99.85%和 91.05%。利用高通量测序技术共鉴定浮游

植物 30 个属，其中，全沟藻属(Teleaulax)的平均相对

丰度最高 (58.31%)，其次为微球藻属 (Ostreococcus) 

(17.62%)、辐环藻属(Actinocyclus) (7.87%)、微胞藻属

(Micromonas) (7.25%) 、 海 链 藻 属 (Thalassiosira) 

(3.40%) 、 蛋 白 藻 属 (Proteomonas) (1.78%) 和

Pseudoscourfieldia (1.62%)，其余属的相对密度均低

于 1% 。混养池塘中全沟藻属的相对丰度最高

(68.81%) ，其次为辐环藻属 (15.69%) 和海链藻属

(6.79%)；贝养殖池中，全沟藻属的相对丰度最高，

为 47.81%，其次为微球藻属 (35.23%)和微胞藻属

(14.35%) (图 3)。 

种水平上，利用形态学鉴定方法共鉴定浮游植物

16 种(表 3)，混养池塘中塔胞藻的细胞密度最高，为

1.03×107 cells/L，其次是裸甲藻，达 8.00×103 cells/L；

贝养殖池中也是塔胞藻细胞密度最高，细胞密度为

3.51×105 cells/L，其次是尖尾蓝隐藻和菱形藻，细胞

密度分别为 9.00×103 cells/L 和 8.00×103 cells/L。对比

发现，混养池中浮游植物种数低于贝养池。 
 

表 3  形态学鉴定方法揭示的浮游植物及其细胞密度 
Tab.3  Phytoplankton cell density revealed by morphological analysis 

细胞密度 Cell density/(cells/L) 门 
Phylum 

种 
Species 混养 Polyculture 贝养 Bivalves 

新月细柱藻 Cylindrotheca closterium 0 5.50×103 硅藻门 Bacillariophyta 

舟形藻 Navicula sp. 0 1.50×103 

 菱形藻 Nitzschia sp. 2.00×103 8.00×103 

 尖刺拟菱形藻 Pseudonitzschia pungens 0 1.00×103 

 斜纹藻 Pleurosigma sp. 0 5.00×102 

 双眉藻 Amphora sp. 0 1.00×103 

 丹麦细柱藻 Leptocylindrus danicus 1.00×103 1.50×103 

 端尖斜纹藻 Pleurosigma acutum 1.00×103 0 

甲藻门 Dinophyta 裸甲藻 Gymnodinium spp. 5.50×103 5.00×102 

 简单裸甲藻 Gymnodinium simplex 2.50×103 0 

蓝藻门 Cyanophyta 颤藻 Oscillatoria sp. 0 1.50×103 

绿藻门 Chlorophyta 塔胞藻 Pyramimonas sp. 1.03×107 3.51×105 

隐藻门 Cryptophyta 尖尾蓝隐藻 Chroomonas acuta 0 9.00×103 

 隐藻 Cryptomonas sp. 0 1.00×103 

 全沟藻 Teleaulax sp. 2.50×103 5.00×102 

裸藻门 Euglenophyta 异双鞭裸藻 Eutreptiella sp. 5.00×102 3.00×103 

总计 Total  1.03×107 3.86×105 
 

3  讨论 

池塘养殖是我国传统的养殖模式，在我国水产养

殖发展中占据举足轻重的地位。近年来，传统海水池

塘养殖面临着底质老化和水域环境恶化等突出问题，导

致养殖容纳量下降，多种病害频繁暴发，养殖尾水的

排出还可能加剧周边区域的水体富营养化，严重制约

着海水池塘养殖产业的可持续发展(王武, 2009)。随

着国家对生态环境的重视程度越来越高，海水池塘生

态养殖模式因环境友好、生态高效的特点得到了迅速

发展(马雪健等, 2016)。浮游植物是养殖生态系统中 

的重要组成部分，一些浮游植物，如硅藻和绿藻，营

养价值高且无毒害作用，对养殖是有益的(Roy et al, 

2015; Brito et al, 2016)；一些浮游植物，如蓝藻和甲

藻，营养价值低且可能会产生毒素，不利于养殖生物

的生长(Sinden et al, 2016; Pérez-Morales et al, 2017)。

因此，了解浮游植物群落，对如何构建经济、安全、

有效的生态养殖模式有重要的科学依据和现实意义。 

本研究中，利用形态学鉴定方法结合高通量测序

技术研究了海水池塘生态养殖系统中浮游植物群落

结构，共鉴定浮游植物 8 个门，形态学鉴定结果中，

绿藻门的平均相对丰度最高，达 90%以上，而高通量
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测序结果中，绿藻门和隐藻门的相对丰度较高；8 个

门中有 2 个门(定鞭藻门和金藻门)仅在高通量测序结

果中出现，镜检并未检测到(图 3)。属水平上，2 种方

法共鉴定浮游植物 39 个属，仅有 5 个属是 2 种方法

鉴定结果中共有的，包括裸藻属(Eutreptiella)、颤藻

属(Oscillatoria)、拟菱形藻属(Pseudonitzschia)、塔胞

藻属(Pyramimonas)和全沟藻属(Teleaulax)(图 3)。此

外，形态学方法调查的浮游植物多样性指数低于高通

量测序方法(图 2)。 

形态学鉴定结果和高通量测序结果产生差异的

原因包括以下几个方面。首先，形态学鉴定方法主要

基于细胞形态对浮游植物进行鉴定分类，对一些形态

相似、细胞较小或丰度较低的类群，该方法难以识别

和鉴定(Manoylov, 2014)。而高通量测序技术检测速

度快、检出限低，可以极大地扩展对水生生态系统中

浮游植物多样性的认识(Reuter et al, 2015)。本研究

中，利用高通量测序检测到一些微微型和较小的微型

浮游植物，但在显微镜鉴定结果中并未出现(表 4)，

其中，微微型浮游植物占总浮游植物序列丰度的

25.24%，较小的微型浮游植物占总浮游植物序列丰度

的 60.42%。其次，高通量测序不能对物种进行绝对

定量，利用物种的相对丰度对物种进行定量分析可能

会高估其丰度，一方面，浮游植物基因组的 rDNA 序

列包含大量重复序列(Schippers et al, 2006)，基因拷

贝数的变化可能会影响物种的相对丰度(Reeder et al, 

2010)；另一方面，通过高通量测序还可以检测到某

些类群的休眠细胞、死亡细胞或分子碎片，从而高估

其相对丰度。第三，23S rDNA 的数据库不完整，分

类信息并不能覆盖所有物种，通过核苷酸搜索发现，

该数据库中缺少双眉藻属(Amphora)等的 23S rDNA

序列，因此，需要进一步完善 23S rDNA 参考数据库，

提高其物种分类信息的覆盖率。综上所述，利用传统

的形态学鉴定方法结合分子生物学技术更能全面地

揭示养殖系统中浮游植物群落组成和多样性。 

利用形态学鉴定方法调查海水池塘生态养殖系

统中浮游植物群落组成及多样性发现，塔胞藻为绝对

优势种，其在虾–蟹–鱼混养池和贝养殖池中的细胞密

度分别为 1.03×107 cells/L 和 3.51×105 cells/L，分别占

总细胞密度的 99.85%和 91.05% (图 3)。塔胞藻属于

绿藻门，易培养，温度耐受性好，且细胞内含有丰富

的蛋白质、多糖和不饱和脂肪酸等营养物质(张福绥

等, 1983; 缪锦来等, 2005)，被广泛应用于双壳类的养

殖及养虾前期培样中 (张福绥等 , 1984; 王廷贵 , 

2011)。研究表明，塔胞藻对贻贝(Mytilus edulis)幼虫、

虾夷扇贝 (Patinopecten yessoensis)幼虫和栉孔扇贝

(Azumapecten farreri)幼虫的饲养效果比常用的褐指

藻、扁藻及小球藻等的效果要好(张福绥等, 1983)。本

研究中，贝养殖池中塔胞藻的细胞密度比虾–蟹–鱼混

养池中低了 2 个数量级，可能与文蛤对塔胞藻德摄食

有关。此外，塔胞藻对海水中的苯、苯酚、二甲苯等

有机物及敌敌畏、氧化乐果、辛硫磷等常见农药具有

较强的吸附作用，对有机物和农药造成的污染有一定

的净化作用，且藻细胞密度达到 1.0×104 cells/mL 时，

净化效果最显著(张建民等, 2006、2007)。塔胞藻还

含有抗植物病原菌成分，抑菌效果非常明显(江红霞

等, 2008、2009)。 

利用高通量测序技术调查海水池塘生态养殖系

统中浮游植物群落组成及多样性发现，双尖全沟藻

(Teleaulax amphioxeia)的平均相对丰度最高，为 52.30% 

(表 4)。双尖全沟藻属于隐藻门，广泛分布于许多国

家的沿海地区(Yoo et al, 2017)。研究发现，双尖全沟

藻可以以完整细胞形式在红色中缢虫 (Mesodinium 

rubrum)(赤潮种)体内进行内共生，红色中缢虫一方面

帮助隐藻从环境中吸收营养物质供隐藻细胞增殖所

用，另一方面又从隐藻的光合产物中获益，而鳍藻

(Dinophysis)又通过摄食红色中缢虫而获得隐藻的叶

绿体(Kim et al, 2015; Qiu et al, 2016)。因此，双尖全沟

藻在海洋食物网中占有重要地位。微球藻属和微胞藻属

是通过高通量测序检测到的 2 种微微型绿藻，分别占

总浮游植物序列丰度的 17.62%和 7.25% (图 3)。研究

发现，它们广泛分布在世界各地的沿海地区(Foulon 

et al, 2010; Rodríguez et al, 2010; Kilias et al, 2014; 
Rashid et al, 2018)，微球藻属甚至会形成短暂的藻华

(O’Kelly et al, 2003)，但在以往对黄海海域的浮游植物

调查中并未发现该藻(黄备等, 2018)。这可能是因为微

球藻属和微胞藻属的细胞均< 3 μm，利用光学显微镜难

以辨别。因此，仅利用形态学鉴定方法并不能全面、准

确地评价水生生态系统中浮游植物群落结构及多样性。 

水产养殖的关键环境问题之一是营养物质的积

累，这会导致水质恶化和有害藻的繁殖(Huang et al, 

2016)。研究表明，海水池塘生态养殖模式不仅比传

统的单种养殖具有更高的营养物质利用效率，而且可

以提高水产养殖的产量(Li et al, 2019)，但池塘养殖的

经济效益和生态影响很大程度上取决于养殖品种的

组成(Jena et al, 2002; Rahman et al, 2007)。本研究中，

虾–蟹–鱼混养池塘中的混养品种为中国对虾、三疣梭

子蟹和罗非鱼，贝养殖池中养殖品种为文蛤。罗非鱼

是一种滤食杂食性鱼类，其选择性摄食对浮游植 
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物的丰度及组成有很大影响(Menezes et al, 2010; Sun 

et al, 2011)。研究表明，罗非鱼的摄食选择性随体重

的增加而略有变化(Abdel-Tawwab, 2011)，罗非鱼在

整个生长过程中均可摄食蓝藻和裸藻类，体重较大的

鱼对绿藻和硅藻的选择性较弱，这个可能是混养池塘

中绿藻和硅藻相对丰度较高的原因之一(图 3)。贝类

的生长对温度和饵料的变化具有很强的适应性，是池

塘生态养殖模式中的常见物种(Troell et al, 2009)。滤

食性贝类具有很发达的滤水系统，可以通过生物过滤

作用摄食水体中的微藻及颗粒有机物，从而对浮游植

物丰度产生影响。本研究中，贝养殖池中浮游植物总

密度为 3.86×105 cells/L(表 3)，比混养池低 2 个数量

级，这可能与贝类摄食有关。研究表明，贝类对浮游

植物的摄食也具有选择性，从而影响浮游植物群落结

构(Newell, 2004)。本研究中，贝养殖池中微微型浮游

植物如微球藻属和微胞藻属的序列丰度较高，占总浮

游植物序列丰度的 35.23%和 14.25% (图 3)。研究发

现，与个体较小的微微型浮游植物(< 2 μm)相比，微

型浮游植物(2~20 μm)更容易被摄食(Newell, 2004)，

从而有利于微微型浮游植物的生长繁殖(Newell et al, 

2009)。除了细胞大小，取食的选择性还取决于浮游

植物的游动能力(Zhuang et al, 2004)。全沟藻有鞭毛，

可以自由移动(Laza-Martínez et al, 2012)，从而不易被

摄食，这可能是其相对丰度较高的原因之一。 

综上所述，利用形态学鉴定方法结合高通量测序

技术研究海水池塘生态养殖系统中浮游植物群落组

成及多样性，2 种方法共鉴定浮游植物 8 个门，绿藻

门和隐藻门为主要优势类群；共鉴定浮游植物 39 个

属，仅有 5 个属是 2 种方法鉴定结果中共有的，包括

裸藻属、颤藻属、拟菱形藻属、塔胞藻属和全沟藻属；

一些微微型(≤2 μm)和较小的微型浮游植物(>2 μm

且≤10 μm)仅在高通量测序结果中发现，其中，微微

型浮游植物占总浮游植物序列丰度的 25.24%，较小

的微型浮游植物占总浮游植物序列丰度的 60.42%；形

态学方法调查的浮游植物多样性指数低于高通量测

序方法。因此，利用形态学鉴定方法结合高通量测序

技术，更能全面、准确地了解养殖生态系统中浮游植

物群落结构及多样性。本研究仅对该养殖系统进行了

一次取样调查，未对海水池塘生态养殖系统中浮游植

物群落动态进行描述。因此，有必要进行连续监测调

查，以探索海水池塘生态养殖系统中浮游植物群落的

演替规律，并阐明该演替的主要驱动因素。本研究结

果为后续利用形态学结合分子手段进行海水池塘生

态养殖系统中浮游植物群落演替规律及其关键驱动

因素的研究奠定了基础。 
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Comparison of Phytoplankton Community Diversity in the Ecological 
Aquaculture System of a Marine Pond Using Morphological  

Analysis and High-Throughput Sequencing 

QIAO Ling1, CHANG Zhiqiang2, LI Jian2①
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Abstract    With increasing concern over the negative environmental impact of mariculture, ecological 
aquaculture based on multi-trophic systems has received extensive attention in recent years. 
Phytoplankton are important components of aquaculture ecosystems. They are useful in maintaining water 
quality by uptake of nutrients during photosynthesis and serve as a direct or indirect food source for 
cultured organisms. Some phytoplankton, such as diatoms and green algae, are conducive to the growth of 
shrimp, crab, shellfish, and fish, whereas others (such as cyanophytes and dinoflagellates) may be toxic to 
aquatic organisms in aquaculture systems. In the present study, a combination of traditional morphological 
analysis and high-throughput sequencing was used to comprehensively assess phytoplankton community 
composition and diversity in the ecological aquaculture system of a marine pond in December 2018. Eight 
phyla were detected using two methods, Chlorophyta and Cryptophyta being the most frequently recorded. 
Notably, the phyla Haptophyta and Chrysophyta were only found via high-throughput sequencing. 
Additionally, a total of 39 genera were detected using two methods, but only five genera, Eutreptiella, 
Oscillatoria, Pseudonitzschia, Pyramimonas, and Teleaulax were shared in both methods. Some 
picophytoplankton (≤2 μm) and small nanophytoplankton (>2 μm and≤10 μm) were detected via 
high-throughput sequencing, but were not observed via morphological analysis. Picophytoplankton 
represented 25.24% of the total phytoplankton sequence abundance, and small nanophytoplankton 
accounted for 60.42%. Phytoplankton diversity revealed upon morphological analysis was lower than that 
revealed via high-throughput sequencing. Therefore, the combination of traditional morphological 
analysis and high-throughput sequencing will be useful for obtaining a comprehensive understanding of 
phytoplankton community composition and diversity in aquatic ecosystems. This study serves as a 
foundation for the characterization of phytoplankton community dynamics in the ecological aquaculture 
systems of marine ponds for future research. 
Key words    Ecological aquaculture; Phytoplankton community; Diversity; Morphological analysis; 
High-throughput sequencing  
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