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摘要    2019 年 10 月下旬，辽宁省大连市裙带菜(Undaria pinnatifida)遭受大面积虫害，受灾面积

不少于 15.36 hm2。本研究通过现场调查和形态学鉴定，确定了虫害为丹氏麦杆虫(Caprella 

danilevskii Czerniavski, 1868)为代表的麦杆虫属(Caprella spp.)动物暴发生长导致。麦杆虫常见污损

于养殖海藻和海水养殖设备上，近年来对我国福建地区的羊栖菜(Sargassum fusiforme)养殖业、山东

地区的龙须菜(Gracilaria lemaneaformis)养殖业造成了巨大损失，而我国渤海养殖海区此前未见遭受

麦杆虫虫害的严重影响的报道。本研究讨论了气候变暖和漂浮铜藻(Sargassum horneri)在此次虫害

暴发中起到的作用，并首次描述了我国同一海区采集到的不同麦杆虫属物种的形态学特征。生产上

建议将碳酸氢铵(NH4HCO3，俗称“碳铵”)制作为传统“挂袋肥”的方式悬挂在养殖筏架上，能够

驱散、杀死麦杆虫并提供藻类生长所需的氮元素。采用贝叶斯法基于线粒体 DNA 细胞色素氧化酶

亚基Ⅰ(COⅠ)基因片段构建了麦杆虫属物种的系统发育树。序列分析显示，该 COⅠ基因片段长度

为 479 bp，AT 含量为 63%，转换/颠换偏倚率 R 值为 1.130，序列未发生缺失或插入现象；种间遗

传距离平均值为 0.231(0.210~0.279)，种内遗传距离平均值为 0.014(0~0.030)。本研究表明，线粒体

COⅠ基因序列具有适宜的变异信息，种内保守、种间存在差异，适用于麦杆虫属的物种识别，并

为开发麦杆虫属 DNA 条形码技术奠定了基础。 

关键词    裙带菜；麦杆虫；污损生物；害虫；线粒体 COⅠ基因 
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裙带菜(Undaria pinnatifida)是在亚洲国家常见

的大型食用褐藻。在我国，裙带菜作为出口导向型产

品在辽东半岛和山东半岛广泛种植。裙带菜的叶片及

孢子囊叶几乎全部出口日本，柄部深加工产品深受国
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内市场喜爱，近 10 年来，内销产值不断攀升，目前

已占裙带菜总产值的 50%。根据 2019 年中国渔业统

计年鉴报道，辽宁省年产裙带菜 115,725 t，占我国总

产量的 65.9%，是我国裙带菜生产第一大省(农业农村

部渔业渔政管理局等, 2019)。 

辽宁省大连市旅顺口区柏岚子海域和黄金山海

域是我国仅有的 2 个裙带菜新品种“海宝 1 号”和“海

宝 2 号”的主产区，也是我国传统的裙带菜养殖区

(Shan et al, 2016; 许淑芬等, 2015)。每年 10 月下旬，

裙带菜全人工育苗的幼苗开始由海上暂养阶段进入

海上养殖阶段。2019 年 11 月 1 日，据国家藻类体系

大连综合试验站报导，柏岚子海域下海养殖的裙带菜

出现大面积脱苗，部分养殖区受灾严重，苗绳上裙带

菜幼苗几乎不可见，且养殖设施上发现大量节肢动物

聚集。 

节肢动物门(Arthropoda)中的端足目(Amphipoda)

生物如麦杆虫(Caprella spp.)、藻钩虾(Ampithoe spp.)

等均为海藻养殖中常见的污损生物，2019 年之前未

见污损生物对旅顺地区的裙带菜养殖造成严重影响

的报道。随着气候变暖、海水温度上升和沿海工业、

海水养殖业的迅猛发展(吕兑安等 ,  2019; 柳春福 , 

2019; 胡婉彬等, 2015)，养殖生态环境正发生巨大变 

化，外来物种入侵和铜藻(Sargassum horneri)金潮等

生态灾害对我国的海藻养殖业造成了严重的经济损

失(Gonzalez et al, 2011; 苏丽, 2018; 吕芳等, 2018)，

我国裙带菜养殖业正面临着前所未有的挑战。本研究

通过对受灾海域实地调查，采集虫害样品并结合形态

学鉴定和分子生物学手段，探究造成本次灾害的主要

原因，并提出相应的解决方案。 

1  材料与方法 

1.1  调查地点及受灾概况 

虫害受灾海区位于辽宁省大连市旅顺口区。实验

共设立 3 个采样站点，分布如图 1 所示。旅顺口区柏

岚子海域设立 2 个采样地点：受灾严重的养殖三队海

区；与三队相隔 20 m 航道未受灾的养殖二队海区。

在距离养殖三队 3 km 的黄金山海域未受灾的养殖一

队海区设立第 3 个采样点。 

此次养殖三队受灾裙带菜共 16,000 绳，受灾面

积达 15.36 hm2。 

养殖三队裙带菜夹苗下海时间为 2019 年 10 月

25~27 日；初次发现海上裙带菜异常脱苗时间为 10 月  

28 日；至 11 月 1 日发现裙带菜苗已经全部脱光，同

时开始裙带苗补种工作；11 月 4 日现场调查发现补

种裙带苗状态正常。 
 

 
 

图 1  采样站点分布 
Fig.1  Location of sampling stations 

 

1.2  调查方法 

2019 年 11 月 2 日—5 日，在设立的 3 处采样站

点进行污损生物的采集和现场调查，详细调查养殖裙

带菜的受害情况，记录危害状况、发生地点、危害程

度，拍摄污损生物图片。每个采样站点随机选取 3 处

取样，将长度为 5 cm 的苗绳上附着的所有害虫标本

带回计数。虫害鉴定依据成虫形态特征，辅助分子标

记手段。对采集到的活体样本带回实验室进行养殖 

培养实验。虫害危害程度依据田间病虫发生实地估测

法，根据单位长度苗绳上采集到的害虫数量分别以轻

度(0 只/cm<计数<1 只/cm)、中度(1 只/cm≤计数≤5

只/cm)和重度(计数>5 只/cm)记录，分别以“+”、“+ +”、

“+ + +”符号表示。 

1.3  虫害生物基因组提取和 COⅠ基因的扩增 

从完成形态学分类的所有麦杆虫采集样本中，选

择具有形态代表性的个体及形态学鉴定特征不明显 

的个体共 12 只，采用海洋动物组织基因组 DNA 提取

试剂盒(天根生化科技有限公司 , 北京)提取基因组
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DNA 。使用麦杆虫属专用 CO Ⅰ基因扩增引物

(Cabezas et al, 2013)对上述 DNA 分别进行 PCR 扩增：

上下游引物分别为 Cp_COⅠF2 (5′-GGAGATGAYCA 

AATTTATAATG-3′)和 Cp_COⅠR1 (5′-AATATAYACT 

TCTGGRTGACC-3′)。使用 TaKaRa Ex Taq DNA 聚合

酶(宝日医生物技术有限公司, 北京)进行 PCR 反应：

94℃预变性 3 min；94℃变性 45 s，48℃退火 30 s，72℃

延伸 1 min，循环 40 次； 后，72℃延伸 7 min。PCR

产物经琼脂糖凝胶电泳检测确认扩增成功后，将产物

原液送交北京擎科新业生物技术有限公司进行测序。 

1.4  测序数据处理与系统发育分析 

使用MEGA-X (Kumar et al, 2018)对得到的序列

进行校正，计算COⅠ基因片段的碱基含量、种间和

种内Kimura2-paramter遗传距离、保守位点(conserved 

sites, C)､ 变异位点(variable sites, V)、简约信息位点

(parsimony informative sites, Pi)和单突变位点(singleton 

sites, S)，分析碱基组成及转换颠换率。将获得的COⅠ

基因序列在NCBI上通过BLAST (Johnson et al, 2008)

进行同源性比对分析，从检索到的麦杆虫属不同种中

分别选择同源性 高的2条核苷酸序列下载，共下载

包含Caprella acanthifera和Caprella linearis等在内的

36条序列，使用MEGA-X软件进行多重比对分析和手

工校正。核苷酸序列的 佳碱基替换模型使用

jModelTest (Darriba et al, 2012)进行计算。选择麦杆虫

总科(Caprelloidea)的Dulichia falcata作为外群，使用

贝叶斯法通过MrBayes 3.1.2 (Huelsenbeck et al, 2001)

软件构建系统发育树。测序所得COⅠ基因序列上传

至GenBank (https://www. ncbi.nlm.nih.gov/)。 

2  结果与分析 

2.1  裙带菜苗种来源 

黄金山养殖场暂养了来自大连海宝渔业有限公

司苗场的裙带菜品种“家系”(以下简称 cultivar1)，

于 2019 年 10 月 24 日交付养殖一队和养殖二队在各

自海域进行养殖。同时期，养殖三队受灾裙带菜苗种

来自金石滩某育苗场，品种为“海宝 1 号”(以下简

称 HB1)和某未知种裙带菜品种(以下简称 cultivar2)。

上述裙带菜苗由金石滩运输至黄金山养殖场进行下

海暂养。2019 年 10 月 24 日，HB1 和部分 cultivar2

裙带菜交付养殖三队，剩余 HB1 交付养殖一队。 

2.2  现场调查结果 

养殖一队海域(黄金山)：HB1 于 10 月 24 日夹苗，

生长状态良好，有轻微脱苗现象；cultivar2 养殖区裙

带菜正常生长，状态好于 HB1；2 个养殖区苗绳上同

样发现节肢动物附着，平均密度为 5.8 只/cm。该养

殖海区裙带菜筏架未发现漂浮铜藻。 

养殖二队海域(柏岚子)：cultivar1 于 10 月 25 日

夹苗，生长状态良好；裙带菜苗绳上同样发现节肢动

物存在，密度为 6.0 只/cm。漂浮铜藻内同样发现大

量节肢动物，平均密度为 6.0 只/cm。 

养殖三队海域(柏岚子)：HB1 养殖区，每根养殖

绳上仍有少量 10 月 25 日下海的裙带菜小苗存活生长

(<30%)，个体较大(8~10 cm)；cultivar2 养殖区大苗全

部脱落；2 个养殖区养殖绳上均发现大量节肢动物聚

集，平均密度为 8.0 只/cm。在养殖海区发现大量漂

浮铜藻缠绕在养殖筏上，铜藻内发现大量节肢动物，

平均密度为 9.6 只/cm。 

3 处调查海域近年开始出现少量的节肢动物聚集

生长现象，但未对裙带菜生长造成影响，且历年裙带

菜苗下海时期未观察到节肢动物暴发生长的现象。 

2.3  虫害生物种类及危害程度 

本次调查共获得标本 663 个，其中，在一队、二

队和三队养殖苗绳中分别采集 139、60 和 290 个，二

队和三队漂浮铜藻中分别采集 131 和 43 个，分属    

2 目 3 科 12 种(任先秋等, 2016)。其中 7 种鉴定到种，

分别为丹氏麦杆虫(Caprella danilevskii Czerniavski, 

1868)、尖额麦杆虫(Caprella penantis Leach, 1814)、

多棘麦杆虫(Caprella acanthogaster Mayer, 1890)、长

颈麦杆虫(Caprella equilibra Say, 1818)、背棘麦杆虫

(Caprella scaura Templeton, 1836) 、 强 壮 藻 钩 虾

(Ampithoe valida) 和 理石 叶 钩虾 (Jassa marmorata 

Holmes, 1905)；1 种鉴定到属，麦杆虫一种(Caprella 

sp.1)；另有 4 种鉴定到科，其中，钩虾科(Gammaridae) 

3 种，团水虱科(Sphaeromatidae) 1 种。此次采集的标

本中，团水虱为等足目(Isopoda)，其余均为端足目

(Amphipoda)。麦杆虫属物种显微照片如图 2 所示。 

上述鉴定到的物种中，在三队养殖海区及漂浮铜

藻中观察到重度发生 1 种，为丹氏麦杆虫；中度发生

3 种，分别是尖额麦杆虫(于养殖三队采集统计)、麦

杆虫一种(于漂浮铜藻采集统计)、理石叶钩虾(于养殖

一队、二队采集统计)；其他虫害均为轻度发生(表 1)。

实验室培养中发现，麦杆虫能以裙带菜幼苗为唯一食

物来源进行正常的生长和产卵繁殖，推断以丹氏麦杆

虫为代表的麦杆虫属动物暴发生长和啃食是造成此

次虫害的主要原因。 
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图 2  麦杆虫属物种显微照片 
Fig.2  Microscopic pictures of Caprella spp. 

a：丹氏麦杆虫；b：尖额麦杆虫；c：多棘麦杆虫；d：长颈麦杆虫；e：背棘麦杆虫；f：麦杆虫一种 
a: C. danilevskii Czerniavski, 1868; b: C. penantis Leach, 1814; c: C. acanthogaster Mayer, 1890;  

d: C. equilibra Say, 1818; e: C. scaura Templeton, 1836; f: Caprella sp.1 
 

表 1  辽宁裙带菜养殖区采集点污损生物名录 
Tab.1  List of fouling organisms of sampling sites in the U. pinnatifida farms, Liaoning Province, China 

序号
No. 

种类  
Species 

养殖一队
Team 1 

养殖二队
Team 2 

二队铜藻 
Floating S. horneri 

in Team 2 

养殖三队
Team3 

三队铜藻 
Floating S. horneri 

in Team 3 

1 
丹氏麦杆虫 
C. danilevskii Czerniavski, 1868 

+ + + + + + + + + + + + 

2 
尖额麦杆虫 
C. penantis Leach, 1814 

– + + ++ – 

3 
多棘麦杆虫 
C. acanthogaster Mayer, 1890 

+ + – + + 

4 
长颈麦杆虫 
C. equilibra Say, 1818 

– – – – + 

5 
背棘麦杆虫  
C. scaura Templeton, 1836 

– – – + – 

6 麦杆虫一种 Caprella sp.1 – – + + – + + 

7 强壮藻钩虾 A. valida – – + + + 

8 理石叶钩虾 J. marmorata Holmes, 1905 + + + + – + – 

9 钩虾 1 Gammaridae sp.1 – + – + – 

10 钩虾 2 Gammaridae sp.2 + – – – – 

11 钩虾 3 Gammaridae sp.3 + – – – – 

12 团水虱一种 Sphaeromatidae sp.1 + + – – – 

注：–：未观察到；+：轻度(0 只/cm<计数<1 只/cm)；+ +：中度(1 只/cm≤计数≤5 只/cm)；+ + +：重度(计数>5 只/cm) 

Note: –: Absent; +: Mild (0 < count number < 1 ind./cm); + +: Moderate (1≤count number≤5 ind./cm); + + +: Severe 
(count number > 5 ind./cm) 
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2.4  麦杆虫属物种形态特征描述 

本研究采集的麦杆虫属物种标本主要鉴别特征

描述如下： 

丹氏麦杆虫身体细长，雄性体长可达 17 mm 以

上，雌性体长可达 10 mm 以上，采集样本的体色呈

深红色至深棕色。无明显额角。鳃为长卵形。第 5~7

胸足掌节没有抓捕刺(图 3a)。雄性腹部明显，且第 2

鳃足指节较短(Guerra-García et al, 2002、2004)。 

尖额麦杆虫体型粗壮，雄性体长可达 11 mm 以

上，雌性体长可达 6 mm 以上，采集样本的体色呈紫

红色或密布橘红色花纹。头部前端有粗壮明显的额

角。第 1 触角柄的第 1、第 2 节较细(雄性第 1 触角柄

的第 1 节有时较粗壮)。第 2 鳃足掌节的毒牙位于近

端。第 3、第 4 胸节侧甲十分发达(图 3c)。鳃呈卵圆

形略延长。第 5~7 胸足掌节未膨大，抓捕刺位于近端。

在全球范围内均有报道发现 (Cabezas et al, 2013; 

Guerra-García et al, 2004、2006; Masunari et al, 2006; 

Rueckert et al, 2011)。 

多棘麦杆虫采集样本的体色呈粉红或浅黄色，胸

节及鳃足多具有红色或橘红色斑点。雄性第1、第2 

胸节较长。第1、第2胸节及第2鳃足密布绒毛。第2~7

胸节上有许多小棘。第5~7胸足掌节有抓捕刺(图3b、

图3d)。鳃呈长卵形。多棘麦杆虫是我国海藻养殖业

常见的污损生物(曹善茂等, 2013; 魏龑伟, 2014)。 

长颈麦杆虫身体细长，雄性体长可达 12 mm 以

上，雌性体长可达 7 mm 以上，采集样本的体色呈浅

黄至半透明，带有深色斑点。前额略呈角状。雄性第

1、第 2 胸节较长。第 2 胸节腹侧第 2 鳃足之间有一

个明显的尖椎状突起(图 3e)，第 2 鳃足基部前缘亦各

有 1 个小齿。第 2 鳃足腕节腹面突出 1 个齿，掌节宽

大。鳃为长卵形。第 5~7 胸足掌节有 2 对抓捕刺

(Guerra-García et al, 2004)。 

背棘麦杆虫体色不明。头部顶端有 1 个尖锐额

角。鳃为长条形。第 5~7 胸足掌节有抓捕刺。此次采

集中仅发现 1 只(Guerra-García et al, 2004)。 

麦杆虫一种雄性体长可达 11 mm 以上，雌性体

长可达 5 mm 以上，体色呈粉色或淡黄色半透明且带

有红色或橘红色斑点。胸节光滑。雄性第 2 鳃足掌节

密布刚毛，毒牙强而锐利，位于腹侧中部。鳃大而圆

(图 3f)。在铜藻中中度发生，数量仅次于镇氏麦杆虫。

通过形态学观察未能鉴定到具体种。 
 

 
 

图 3  几种麦杆虫的形态特征 
Fig.3  Morphological features of Caprella spp. 

a：丹氏麦杆虫；b、d：多棘麦杆虫；c：尖额麦杆虫；e：背棘麦杆虫；f：麦杆虫一种 
a: C. danilevskii Czerniavski, 1868; b, d: C. acanthogaster Mayer, 1890;  

c: C. penantis Leach, 1814; e: C. scaura Templeton, 1836; f: Caprella sp.1 
 

2.5  COⅠ基因序列分析 

以 12 只麦杆虫的基因组 DNA 为模板，分别进行

COⅠ基因的扩增，校正后序列长度为 479 bp，BLAST

比对证实为线粒体 COⅠ基因。未检测到缺失或插入
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现象，保守位点共 300 个，变异位点共 179 个，简约

信息位点共 136 个，单突变位点共 43 个。各碱基平

均含量分别为 T(38%)、C(19%)、A(25%)和 G(18%)。 

12 只麦杆虫 COⅠ基因的碱基颠换率[sv/(si+sv)]

为 46.914%，低于转换率[si/(si+sv)] (53.086%)，转换/ 

颠换偏倚率 R 值为 1.130。碱基的转换以 TC 为主

(66.667%)，AG 间的转换为 33.333%。颠换主要发生

在 TA 间(57.895%)，TG、CA 和 CG 分别占颠换总数

的 18.421%､ 18.421%和 5.263% (表 2)。 

2.6  种间和种内的遗传关系 

基于 Kimura2-parameter 模型分析 12 只麦杆虫的

COⅠ基因，计算种间及种内的遗传距离，结果见表 3。

由表 3 可知，种间遗传距离平均值为 0.231，其中，

丹氏麦杆虫与长颈麦杆虫的遗传距离 小，为 0.210；

尖额麦杆虫与麦杆虫一种的遗传距离 大，为 0.279。

种内遗传距离平均值为 0.014，介于 0~0.030 之间。 

2.7  系统发育分析 

采用 BI 法构建基于 COⅠ基因(表 4)的系统进化

树，系统发生分析使用的核苷酸 佳模型为 GTR+I+ 

G，结果如图 4 所示。麦杆虫属的所有物种聚为一支，

与外群分开，并分化为 2 大支，第 1 支由 Caprella 

acanthifera 和 C. linearis 聚为 1 个单元，其余物种组

成第 2 支位于系统树基部的位置。本研究由 3 个采集

点收集的丹氏麦杆虫聚为一支，Caprella danilevskii 

MK7642641 与 C. verrucosa 亲缘关系 近，聚为一支，

Caprella danilevskii KX2240021 单独为一支，三者互为

姐妹群。GenBank 收录的尖额麦杆虫聚为一支，与本

研究采集的尖额麦杆虫分开，且支持率为 0.900。多

棘麦杆虫与 C. mutica 亲缘关系 近，聚为一支。麦

杆虫一种聚为一支，位于系统树的基部。除上述物种

外，其余实验采集样品可很好地与 NCBI 检索到的同

种麦杆虫聚为一支，且支持率均≥0.87。 

 
表 2  麦杆虫属物种 COⅠ基因片段碱基替换 

Tab.2  Base substitution in COⅠ genes of Caprella spp. 

密码子位点 
Codon site 

ii si sv R TT TC TA TG CC CA CG AA AG GG
总数
Total

平均频率 
Average frequency 

398 43 38 1.13 153 28 22 7 71 7 2 99 14 74 479

第 1 位点 
The first position  

145 13 2 8.1 31 10 0 0 24 0 0 47 2 43 160

第 2 位点 
The second position 

158 1 1 0.74 73 1 0 0 39 0 0 18 0 28 160

第 3 位点 
The third position 

95 29 35 0.81 49 17 21 7 9 6 2 34 11 4 159

注：ii：一致序列；si：转换数；sv：颠换数；R：si/sv；TT：一致碱基T；TC：TC间转换；TA：TA间颠换；TG：

TG间颠换；CC：一致碱基C；CA：CA间颠换；CG：CG间颠换；AA：一致碱基A；AG：AG间转换；GG：一致碱基G 
Note: ii: Identical pairs; si: Transition; sv: Transversion; R: si/sv; TT: Identical base T; TC: TC transition; TA: TA transversion; 

TG: TG transversion; CC: Identical base C; CA: CA transversion; CG: CG transversion; AA: Identical base A; AG: AG transition; 
GG: Identical base G 

 
表 3  麦杆虫属物种的种间和种内遗传距离 

Tab.3  The interspecific and intraspecific genetic distance of the COⅠgene in Caprella spp. 

物种  
Species 

丹氏麦杆虫 
C. danilevskii

麦杆虫一种
C. sp.1 

长颈麦杆虫
C. equilibra

背脊麦杆虫
C. scaura

尖额麦杆虫 
C. penantis 

种内遗传距离 
Intraspecies genetic 

distance 

丹氏麦杆虫 C. danilevskii      0.013 

麦杆虫一种 C. sp.1 0.232     0.000 

长颈麦杆虫 C. equilibra 0.210 0.212    0.020 

背脊麦杆虫 C. scaura 0.227 0.242 0.226   n/c 

尖额麦杆虫 C. penantis 0.228 0.279 0.259 0.235  n/c 

多棘麦杆虫 C. acanthogaster 0.246 0.218 0.266 0.212 0.269 n/c 
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表 4  本研究获得的序列 
Tab.4  List of sequences obtained in this study 

物种 Species 样品编号 ID of specimen 注册号 GenBank accession number 

多棘麦杆虫 C. acanthogaster DLCA7 MT151835 

丹氏麦杆虫 C. danilevskii DLCD2(Team3-1) MT151836 

  DLCD3(Team2-1) MT151837 

  DLCD13(Team1-1) MT151838 

  DLCD16(Team3-2) MT151839 

长颈麦杆虫 C. equilibra DLCE11(1) MT151840 

  DLCE22(2) MT151841 

  DLCE23(3) MT151842 

尖额麦杆虫 C. penantis DLCP18 MT151843 

背脊麦杆虫 C. scaura DLCS31 MT151844 

麦杆虫一种 Caprella sp.1 DLCSP10(1) MT151845 

  DLCSP21(2) MT151846 

 

3  讨论 

3.1  麦杆虫属基础生态学研究 

麦杆虫属(Caprella)隶属节肢动物门(Arthropoda)、

甲壳亚门(Crustacea)、软甲纲(Malacostraca)、囊虾总

目 (Peracarida)、端足目 (Amphipoda)、麦杆虫总科

(Caprelloidea)。在温度为 2℃~28℃、盐度高于 19 的环

境中均可生存，是海水养殖设施上的常见种类，以海

藻或浮游动植物为食，为常见小型污损生物。麦杆虫

繁殖力强，生殖周期短(一世代可产卵 4~6 次，平均

间隔 20 d)，能连续世代繁殖。其胚胎发育时间一般

为 5~8 d，性成熟时间为 15~20 d (在 14℃~18℃范围

内，发育及性成熟时间随温度升高而缩短)。麦杆虫

摄食率随温度升高而逐渐增加，当温度高于 18℃时，

摄食率随温度升高而下降，在温度为 14℃~20℃内均

有较高的摄食率(Takeuchi et al, 1991; 魏龑伟, 2014)。 

麦杆虫与藻类养殖之间存在着脆弱的平衡关系。

近年来，随着海水养殖规模的不断扩增及沿海工业化

的迅猛发展，海水富营养化加剧，我国原有自然藻场

的生态环境遭到不同程度的破坏。裙带菜等大型海藻

作为海洋生态系统的初级生产者，同时也是环境自我

修复的重要一环。大型海藻为端足目动物提供了栖息

地和庇护所，同时，藻体上的附生生物群落(epiphyte)

也为其提供了大量的食物；而端足类动物的摄食作用

能够清除遮挡在海藻表面的遮蔽物，减少附生植物对

光和营养盐的竞争，从而促进大型海藻的生长

(Brawley et al, 1987; Duffy, 1990; 郑新庆, 2008)。对

枸杞岛岩礁生境的调查发现，褐菖鲉 (Sebastiscus 

marmoratus)､ 斑头鱼(Agrammus agrammus)､ 大泷六

线鱼(Hexagrammos otakii)等以麦杆虫为主食的狭食

性鱼类是麦杆虫在自然界中的常见天敌 (王凯等 , 

2012)，沿海养殖水体单一的养殖模式对自然藻场原

有的生态平衡造成了一定程度的破坏，压缩了鱼类等

麦杆虫天敌的生存空间。 

蒋日进等(2015)在对烟台近海海域典型污损生

､物调查中发现，麦杆虫的食物来源主要是附生微藻

底栖微藻及颗粒有机物等。在钩虾和麦杆虫的同位素

研究中，钩虾稳定同位素值与大型海藻稳定同位素值

更为接近，麦杆虫稳定同位素值与浮游植物更为接

近，二者在对海藻食用层面的利用存在差异，说明钩

虾主要以大型海藻作为其栖息场所及营养来源，而麦

杆虫则主要以大型海藻作为其栖息场所(刘书荣等 , 

2018)。研究表明，藻钩虾和麦杆虫能够明显抑制马

尾藻上附生植物的生长(郑新庆, 2008)；Brawley 等

(1987)在青岛沿岸开放性海藻养殖场中引入不规则麦

杆虫 (Caprella irregularis)和雷氏藻钩虾 (Ampithoe 

lacertosa)，研究发现，二者能有效抑制附生植物在江

蓠(Gracilaria asiatica)上的大量生长。端足类、宿主

海藻、附生藻类相互作用，啃食者对附生藻类的摄食

偏好使大型海藻在竞争中得到解放并获得生长优势。 

然而，端足类生物一旦密度过高或可选择的食物

有限，也会大量啃食宿主海藻，甚至对藻场造成毁灭

性的破坏(郑新庆, 2008)。2012 年夏季，在山东荣成

桑沟湾龙须菜(Gracilaria lemaneaformis)养殖区，多

种麦杆虫大量栖居在龙须菜枝条上并啃食龙须菜，使

龙须菜出现负生长，给养殖产业造成巨大损失(魏龑伟, 

2014)。麦杆虫和藻钩虾是硇洲马尾藻幼苗海区培育的

主要危害，它们会摄食藻苗枝叶，当数量大时会造成

幼苗残缺，影响幼苗生长发育，严重时甚至导致人工

育苗失败。麦杆虫还常挂于藻苗分枝上，当其大 
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图 4  基于 COⅠ基因的麦杆虫物种系统发育树 

Fig.4  Phylogenetic trees of Caprella spp. based on COⅠsequences 

支持率≥0.7 的值标注在分支上，星标(★)标记为本研究采集样品 

Bootstrap support ≥0.7 for branches is indicated, and stars (★) mark the collected samples 
 

量聚集时会遮蔽藻苗，妨碍幼苗光合作用，影响幼苗

生长(贾柽等, 2012)。羊栖菜(Sargassum fusiforme)是

洞头县主要的海水养殖藻类，在羊栖菜收获晒干处理

时，因麦杆虫混杂其中，不易去除，大大影响干品质

量(林位琅, 2008)。 

Ashton 等(2010)研究表明，人工海水养殖设施为
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麦杆虫等端足类动物提供了稳定的栖息地。麦杆虫常

见于我国北方牡蛎、扇贝、贻贝养殖设施上，该生态

环境中大量的贝类排泄产物可能是麦杆虫的食物来

源之一；麦杆虫的大量繁殖会影响养殖网袋中海水与

外界的交换，也易造成缺氧等问题(曹善茂等, 2013)。 

直到近年来，才开始频繁在旅顺地区海上养殖中

观察到麦杆虫，其在一定密度范围内会优先啃食附生

在大型海藻上的微藻(Brawley et al, 1987; 郑新庆 , 

2008)，直至本次虫害暴发前，未对裙带菜的正常养

殖造成危害，故附生在裙带菜养殖设施上的麦杆虫未

得到重视。20 世纪 80 年代，李传燕等(1982)对旅顺

海区附着生物进行了调查，冬季低温月份几乎没有发

现生物附着，在统计全年调查结果时仅发现 1 只长颈

麦杆虫，出现频率为 0.002%。麦杆虫的游泳能力弱，

只能依靠海藻被动扩散，且附着性海藻物种可以为其

提供栖息场所(陈义华等, 2019)。 

本调查发现，大量铜藻缠绕在养殖筏架上，其中

附生大量虫害生物。铜藻是一种常见的潮下带大型褐

藻，是西北太平洋特有的一种大型褐藻，在我国南北

方沿海较常见，藻体由固着器、主干、侧枝、叶片、

气囊和生殖托构成；其幼苗阶段固着生长在岩石上或

低潮带石沼中，成体阶段通过发达的气囊可实现漂浮

生长和远距离迁移(Su et al, 2018)。推测此次导致虫

害的麦杆虫可能由漂浮铜藻携带而来。 

3.2  导致虫害暴发的因素 

根据水温记录，2019 年 10 月 25 日—11 月 1 日，

平均水温为 16.37℃， 高水温为 17.24℃(10 月 25 日, 

11:49:05)， 低水温为 15.61℃(2019 年 11 月 1 日, 

19:52:01)；2018 年同期，平均水温为 15.77℃， 高

水温为 16.60℃ (2018 年 10 月 25 日, 15:23:11)， 低

水温为 14.93℃ (2018 年 10 月 31 日, 03:25:23)。水温

均呈逐渐下降趋势。2019 年水温明显高于去年同期，

且满足麦杆虫摄食、繁殖的 佳水温要求(魏龑伟 , 

2014)。 

裙带菜幼苗下海养殖时的藻体长度为 1~3 cm，

藻体脆弱，在实验室培养发现，麦杆虫能以裙带菜幼

苗为唯一食物来源进行正常的生长和产卵繁殖。三队

裙带菜从第 1 天夹苗(10 月 25 日)到虫害暴发全部被

啃食殆尽(11 月 1 日)共 144 h，不满足麦杆虫暴发性

繁殖、生长所需时间(Takeuchi et al, 1991)；3 个养殖

队养殖的裙带菜均在黄金山海区进行统一暂养，其中

cultivar1 裙带菜在二队可正常生长，HB1 裙带菜在一

队养殖区可正常生长，而三队养殖区的 HB1 (受灾比

例 70%)和 cultivar2 (受灾比例 100%)均受灾严重。因

此，造成本次虫灾的大量麦杆虫来源不是苗种上附着

的，而是本身存在于柏岚子三队养殖海区，推测漂浮

铜藻为麦杆虫的传播提供了栖息地和食物来源。目

前，裙带菜抗虫害原理研究尚属空白。养殖观察发现，

麦杆虫的啃食对藻体较大的裙带菜影响较小，推测不

同品种的抗虫害能力强弱与生长速度存在一定关系，

下海前期生长速度较快的品种抗虫害能力更强。 

二队与三队养殖海区近，相隔 20 m，具有相似

的水文环境，但此次并未受到虫灾影响，推测原因如

下：麦杆虫本身的游泳能力弱，需要借助铜藻等漂浮

藻类进行传播(陈义华等, 2019)，而铜藻又是一种具

有食用价值的经济藻类，二队养殖工人会定期从海

上打捞漂浮铜藻，一定程度上阻断了麦杆虫的传播

途径。 

综上所述，大量的漂浮铜藻为麦杆虫提供了栖息

生长和繁殖的场所，当温度适宜且有充足适宜的食物

来源时，麦杆虫开始暴发生长， 终导致本次虫害的

发生。 

3.3  麦杆虫的防除 

碳酸氢铵简称碳铵，是农作物养殖中常见的化

肥，具有速效、价廉、经济等优点。碳酸氢铵还可为

大型藻类提供生长所需的氮元素，促进藻类的光合作

用，起到增产的效果。碳酸氢铵对直接栖居在生物表

面的麦杆虫有很强的急性毒性作用，在短时间内有很

高的脱落率和致死率。碳酸氢铵已用于龙须菜养殖中

多棘麦杆虫的防除：碳酸氢氨溶液浓度为 7.360 g/L 

(对应的非离子氨浓度为 37.720 mg/L)，浸泡时间为

5 min，可达到对麦杆虫 100%的致死效应(魏龑伟等, 

2014)。 

裙带菜的养殖中可以借鉴“挂袋肥”(张海灵 , 

2001)的施肥方法，将碳酸氢铵封装于表面有小孔的

塑料袋中，挂于养殖筏架上，起到对麦杆虫的防除作

用，具体的剂量和挂袋密度需要进一步的实验研究。 

3.4  基于 COⅠ基因的麦杆虫系统发育分析 

本研究扩增得到麦杆虫属6个物种线粒体COⅠ

基因序列，GC含量明显低于AT含量，表现出对AT含

量的偏斜，说明该序列碱基存在明显的偏向性，符合

后生动物的线粒体基因组 AT含量普遍高的特点

(Beard et al, 1993)。碱基替换是DNA序列重要的进化

方式，转换/颠换偏倚率R值是序列进化的重要指标

(王茜等, 2017)。转换和颠换伴随进化进程的推进不

断发生，转换首先趋于饱和，R值不断下降，当序列

差异达到 大时，R值 小(DeSalle et al, 1987)。本研
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究中，COⅠ基因的R值为1.130，远高于Holmquist等

(1983)提出的系统学分析的临界值0.400，说明COⅠ

基因能够提供系统发育信息。 

Hebert等(2003a)对包含脊椎动物和无脊椎动物

在内的动物界COⅠ基因序列的比较分析得出：98%

的物种种间平均遗传距离可达0.113，可有效地用于

动物鉴定。基于COⅠ基因的遗传距离分析显示，种

间遗传距离为种内遗传距离的16.500倍，COⅠ基因可

有效地进行麦杆虫属种间鉴定(Hebert et al, 2003b)。 

基于BI法构建的系统发生树拓扑结构显示，本研

究采集的丹氏麦杆虫样品很好地聚为一支，且与其他

种的种间遗传距离在0.200以上，大于种内距离16倍

以上。本研究采集的尖额麦杆虫与 C. andreae和      

C. dilatata互为姐妹群，亲缘关系更接近。尖额麦杆

虫世界广布，与C. andreae和C. dilatata的形态十分相

似。然而，C. andreae第1触角十分粗壮，鳃大而圆，

第5~7胸足掌节膨大，抓捕刺位于中间位置，生活于

龟壳或漂流物上；C. dilatata体型较大，鳃大而圆，

第2鳃足掌节近端的毒牙仅出现于雌性及未成熟雄性

个体，成熟雄性第2鳃足掌节近端的毒牙消失，但于

中间位置多出1个小刺，且生活于浮标和绳索上

(Guerra-García, 2014; Guerra-García et al, 2002、2004、

2006; Masunari et al, 2006)。尖额麦杆虫不具有上述 

2种特征，并且在各种栖地都有发现 (表1, 图3f)。

GenBank中未曾收录多棘麦杆虫的COⅠ基因序列，拓

扑结构显示本研究采集的多棘麦杆虫与C. mutica亲

缘关系 近。麦杆虫一种无法通过形态学和COⅠ基

因鉴定到已知种，麦杆虫一种在铜藻中的丰度仅次于

丹氏麦杆虫，且种间遗传距离均在0.210以上。其他

种的形态鉴定结果与COⅠ基因鉴定结果一致。 

麦杆虫作为典型的海水养殖入侵污损生物，曾经

在世界范围内引起关注(Ashton et al, 2007; Takeuchi 

et al, 2001)，并对我国的龙须菜和羊栖菜养殖业造成

严重影响(李生尧等, 2009; 魏龑伟, 2014)。麦杆虫属

的物种种类繁多，基于麦杆虫线粒体 COⅠ基因的

DNA 条形码技术能够为我国的海水养殖虫害检测提

供可靠的鉴定方法，对保障我国海水养殖农业生产安

全具有重要意义。 

本次采集中同时收集到虫害发生中度的钩虾科

(Gammaridae)种类。韩永望(2012)和郑新庆等(2013)

研究表明，强壮藻钩虾的主要食物为大型藻类和水体

中的有机质碎屑，且表现出端足类常见的补偿性摄食

现象，即对于高含水量、低碳含量的藻类，只能通过

增加摄食来满足自身代谢需求。Duffy 等(1991)对藻

钩虾属(Ampithoe spp.)种类的研究表明，藻钩虾对海

藻的摄食选择并不是以海藻的营养价值为优先考量

标准。本调查中，丰度 高的物种为丹氏麦杆虫，但

不能忽略钩虾对裙带菜的啃食作用。关于钩虾与麦杆

虫对裙带菜的摄食作用以及钩虾科物种的分子鉴定

工作将在后续研究中进一步完善和讨论。 

全球气候变暖趋势的加剧带来的海水温度上升、

沿海水体富营养化和单一养殖模式(吕兑安等, 2019; 

柳春福, 2019; 胡婉彬等, 2015)造成养殖水体生态失

衡是未来辽东半岛裙带菜养殖业乃至全国海水养殖

业要面临的巨大考验。开发耐高温、抗虫害、生长速

度快、产量高的新品种裙带菜是应对挑战的有效措

施；同时，根据海区环境承载力合理分配养殖密度和

搭配养殖品种，对环境修复和可持续发展具有重要意

义。 
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Phylogenetic Analysis of Algal Pests of the Economic Alga 
Undaria pinnatifida in the Farming Region of Dalian 
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Abstract    Dalian is the principal farming region for the economic alga Undaria pinnatifida, 

producing 65% of the national annual biomass. In late October 2019, insect pests caused serious 

damage to seedlings of U. pinnatifida in this region. We performed field investigation excursions and 

analyzed pest samples through the sequencing of the mitochondrial COⅠ gene. The results showed 

that explosive growth of Caprella danilevskii was the major cause. Caprella spp. are considered 

common biofouling organisms that usually inhabit the surface of maricultural algae and maricultural 

facilities, such as cultural rope and oyster nets. Steadily increasing seawater temperatures and the 

drifting brown alga Sargassum horneri biomass also played a role in the explosion of the pests. To the 

best of our knowledge, this is the first description of the morphological characteristics of different 

Caprella spp. collected in the same area in China. Caprella spp. are commonly found on the surface 

of cultured seaweed and marine aquaculture facilities, which has caused enormous losses to the 

Sargassum fusiforme farming industry in Fujian Province and Gracilaria lemaneaformis farming 

industry in Shandong Province for the past few years. We conclude with a proposal for dispersing or 

killing Caprella species through a traditional ammonium bicarbonate fertilizer application method. 

Sequence analysis revealed that these COⅠ gene fragments were 479 bp in length and showed an 

obvious AT-skewness. The transition/transversion bias (1.130) was much higher than the critical 

value (0.4), which could offer effective phylogenetic information. There was no insertion or deletion 

that occurred in each fragment. The average inter-species genetic distance was 0.231 (0.210~0.279) 

and the average intra-species genetic distance was 0.014 (0~0.030). The phylogenetic relationships 

among Caprella species were represented. The results proved that the cloned COⅠ gene contains 

rich information on gene variations. This gene is conserved in intra-species and is different among 

species. It is a suitable DNA barcode for identifying species in the genus Caprella. 
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