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摘要：大黄鱼（Larimichthys crocea）幽门盲囊呈半封闭结构，保留了部分早期孵化阶段的微生物特

征，是用于野生和养殖群体溯源的理想部位。本研究采用高通量测序技术，对三沙湾大黄鱼野生和养

殖群体的幽门盲囊微生物的 α 多样性、核心菌群相对丰度、网络关系等进行分析，构建随机森林模型

进行群体溯源分析。结果显示，养殖群体的幽门盲囊微生物有着更多特有操作分类单元（Operation-
al Taxonomic Unit, OTU），其 α 多样性显著高于野生群体。幽门盲囊微生物的优势菌群有变形菌门

（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门（Bacteroidota）、放线菌门（Actinobacteria）及

酸杆菌门（Acidobacteria），且各菌群在野生和养殖群体中的相对丰度差异显著。微生物网络分析结

果显示，野生和养殖群体的幽门盲囊微生物群落结构差异明显，野生群体拥有更高的负边缘 /正边缘

比率和模块性以及更少的节点数和连接数。基于此，我们构建了随机森林分类群体溯源预测模型，其

准确率（Accuracy, ACC）达 92.31%，Kappa 系数为 0.845 2，ROC 曲线下面积为 0.952 4，利用此模型识

别三沙湾大黄鱼野生和养殖群体的准确率分别可达 91.67% 和 92.86%。综上所述，三沙湾大黄鱼野生

和养殖群体的幽门盲囊微生物群落结构差异显著，利用幽门盲囊微生物追踪鱼类来源的方法是可行

且有效的，研究结果为区分三沙湾大黄鱼野生和养殖群体提供了新思路。
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1　引言

大黄鱼 （Larimichthys crocea）隶属鲈形目 （Perci-

formes）、石首鱼科 （ Sciaenidae）、黄鱼属 （ Larimich-

thys），俗称黄花鱼、黄瓜鱼、黄金龙等 [1]。大黄鱼是我

国重要的海水经济鱼类，其养殖业主要集中于浙江、

广东及福建等地。因其肉质细嫩鲜美，营养丰富，广

受消费者喜爱，素有“国鱼”之称，是我国最具优势的

八大出口水产品之一 [2]。

福建三沙湾是由鉴江半岛和东冲半岛环抱而成

的海湾，其水域面积为 262.01 km2，仅在东南方向有一

个峡口，湾口口径仅 3 km，是我国南方典型的近海封

闭性海湾 [3–4]。三沙湾终年属中亚热带海洋性季风气

候，海水中饵料丰富，水质肥沃，是大黄鱼的天然产卵
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场，也是我国重要的大黄鱼网箱养殖基地之一。

在 20 世纪 70 年代前，大黄鱼野生资源丰富，具

有明显的渔场和汛期，我国年捕捞量约为 12 × 104 t[5]。

随后，由于过度捕捞，大黄鱼的野生资源濒临枯竭，成

为趋于濒危物种 [6]。在 20 世纪 80 年代中期，我国水

产科技人员在大黄鱼人工育苗领域取得了突破性进

展，推动了大黄鱼养殖行业的发展。与此同时，为恢

复大黄鱼野生资源，我国开展了增殖放流工作 [7–8]。

至目前为止，福建大黄鱼野生资源得到了一定的恢

复，2021 年捕获野生大黄鱼 797 t 左右 [9]。如何科学准

确地区分大黄鱼野生和养殖群体一直是行业关注的

热点问题。一方面，野生大黄鱼具有较优美的形态和

较好的肉质口感，其价格可比养殖大黄鱼高出几十倍

到几百倍 [1, 10]。另一方面，由于养殖逃逸现象时有发

生，在评估大黄鱼野生资源现状时，需准确辨别养殖

逃逸个体，以保证评估结果的准确性。但目前，野生

和养殖群体的区分主要依赖形态上的区别，具有一定

的主观性。为满足消费市场和资源评估的需求，亟需

开发一种科学区分野生和养殖群体的方法。

动物肠道中的微生物参与宿主的多种生理功能，

包括营养代谢、免疫代谢及生长发育，与宿主健康关

系密切 [11–15]。鱼类肠道菌群的早期定殖发生在胚胎孵

化阶段，主要来源于周围海水、开口饵料及受精卵上

的微生物 [15]；在后续的生长发育阶段中受环境影响发

生改变 [16–18]。大黄鱼的消化系统较为复杂，可分为幽

门胃、胃盲囊、小肠、直肠、幽门盲囊等。其中，幽门

盲囊是较为特殊的一个消化结构，其在胃中部与肠相

连的部位生出 16 条细小盲管，排列成香蕉状，末端封

闭。在消化过程中，幽门盲囊主要起到分泌消化酶的

作用，食物不直接进入幽门盲囊 [19]。此外，鱼类幽门

盲囊中独特的生理微环境起到选择压力和生境过

滤的作用，对外源微生物的定殖起到一定的限制作

用 [20]。因此，我们推测大黄鱼幽门盲囊保存较多早期

定殖的“土著微生物”，保留有早期孵化阶段的环境微

生物特征，具有进行野生群体（孵化于野生环境）和养

殖群体（孵化于养殖环境）溯源区分的潜力。

本研究通过 Illumina 高通量测序技术，对三沙湾

大黄鱼野生群体（42 尾）和养殖群体（42 尾）幽门盲囊

微生物的 16S rRNA V3～V4 区进行测序，比较分析两

个群体幽门盲囊微生物群落结构，深化对大黄鱼肠道

微生物的了解。在此基础上，利用随机森林（Random
Forest,  RF）算法，构建一种通过幽门盲囊微生物群

落结构对三沙湾大黄鱼野生和养殖群体溯源区分的

方法。 

2　材料与方法
 

2.1    实验鱼来源及处理

采集地点位于福建省宁德市三沙湾海域。野生

大黄鱼通过定置网捕获 （ 26.672  1°N， 119.770  1°E；
26.658 9°N， 119.806 6°E； 26.655 3°N， 119.844 3°E），共
42 尾；养殖大黄鱼来自渔排上的养殖网箱（26.635 3°N，

119.706  8°E； 26.616  6°N， 119.725  9°E； 26.634  4°N，

119.708 6°E），共 42 尾。其中，野生群体成鱼体重为

（527.95 ± 37.16） g，体长为（32.64 ± 1.83） cm；养殖群体

成鱼体重为（533.85 ± 22.56） g，体长为（29.77 ± 0.37） cm。

取样在实验室超净台中进行。解剖前先测量每

尾鱼的体长、体重及胸鳍长等，记录基本的生物学数

据。解剖时将大黄鱼放在托盘中，用无菌的解剖剪和

镊子进行解剖，小心地取出大黄鱼的幽门盲囊，剪取

3～4 条盲管末端组织（约 3 cm），放入无菌的 1.5 mL 离

心管中，置于−80℃ 冰箱中保存备用。每解剖完一尾

鱼，将剪刀和镊子用超纯水清洗，并在酒精灯上进行

灭菌。养殖群体幽门盲囊样本编号采用 YZ 表示；野

生群体幽门盲囊样本编号采用 YS 表示。 

2.2    微生物总 DNA 提取、PCR 扩增及 Illumina 高通

量测序

幽门盲囊微生物总 DNA 提取采用德国 QIA-
GEN 公司的 QlAamp Fast DNA Stool Mini Kit 试剂盒

进行提取。用超微量紫外分光光度计 NanoDrop-
2000 测定 DNA 浓度，1% 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA
质量。

采用 PCR 技术 ，以提取的基因组总 DNA 为模

板，扩增 16S rRNA V3～V4 高变区序列，扩增上游引

物 ： 341F（ 5'-CCTACGGGNGGCWGCAG-3'），下游引

物 ： 805R（ 5'-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3'） 。

PCR 反应体系（25 μL）： 12.5 μL 2 × Taq PCR mix，引物

（10 mmol/L）各 1 μL，≤ 1 μg DNA 模板，ddH2O 补足

至 25  μL。 PCR 扩增程序 ：预变性 95℃ 3min；变性

94℃ 30 s，退火 56℃ 30 s，延伸 72℃ 1 min，35 个循环；

72℃ 延伸 10 min 终止反应。

PCR 扩增产物采用 2% 琼脂糖凝胶进行电泳检

验，使用 QIAGEN 公司 QIAquick Gel Extraction Kit 试
剂盒对目的条带进行纯化回收。采用 Qubit 2.0 DNA
检测试剂盒对回收的 DNA 进行精确定量，每个样品

DNA 量取 10 ng，进行 Illumina NovaSeq PE250 双末端

测序（委托北京诺禾致源科技股份有限公司完成）。 

2.3    数据处理与分析

测序数据预处理：根据 Barcode 和引物序列，从下

机数据中拆分出各个样本测序数据，使用 FLASH[21]
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（V1.2.7, http://ccb.jhu.edu/ software /FLASH/）对每个样

本的两端测序序列进行拼接，得到原始序列；利用

Qiime[22]（ V1.9.1, http://qiime.org/scripts/split_libraries_fas
tq.html）将原始序列进行严格质控，过滤处理得到高

质量序列 ；利用 UCHIME[23]（ V4.2,  http://www.drive5.
com/usearch/manual/uchime_algo.html）检测嵌合体序列，

去除后得到有效序列。

利用 Uparse[24]（v7.01001, http://www.drive5.com/up-
arse/）对所有样本的有效序列进行聚类 ，默认以

97% 相似性将序列聚类成为操作分类单元（Operation-
al Taxonomic Unit, OTU)，并选取 OTU 的代表序列，即

OTU 中出现频数最高的序列。利用 RDP Classifier[25]

（ V2.2,  http://rdp.cme.msu.edu/classifier/classifier.jsp） 对

OTU 代表序列进行物种注释分析，设定阈值为 0.8。为

避免样本间因测序深度不同带来的误差，本研究对 OTU
表中各样本的数据进行均一化处理，以样本中数据量

最少的为标准进行均一化处理。后续的 Alpha 多样

性和 Beta 多样性分析都是基于均一化处理的数据。

本研究中的数据作图基于 R 语言软件（V. 4.2.1）
完成，Venn 图用于统计两组间共有和特有的 OTU；

α 多样性使用 Qiime 软件（Version 1.7.0）计算 Chao1、
ACE、Shannon 及 Simpson 指数，并生成相应的箱线

图，用于评估幽门盲囊微生物的多样性；采用非加权

Unifrac（Unweighted Unifrac）距离算法计算得到组间

距离 ，将主坐标分析 （Principal  Co-ordinates  Analysis,
PCoA）进行降维并可视化，用于分析两组菌群结构的

差异；物种相对丰度柱状图使用 GraphPad Prism 8 软

件完成 ；LEfSe 分析阐明两组中的差异菌群 ；采用

Spearman 秩相关分析，以 r > 0.6，p < 0.05 的标准筛选

数据，使用 gephi 软件绘制网络图。T-test 检验用于两

组大黄鱼肠道微生物的差异性分析。 

2.4    随机森林模型构建

随机森林（RF）算法是以决策树为基分类器，通

过 Bagging 方法构成的强分类器 [26]。RF 的构建利用

R 语言软件中的 randomForest 包完成，其构建主要在

于决策树的生成，先利用 Bagging方法进行决策树训

练样本和测试样本的抽取；再有放回地从训练数据集

中取样得到多个 Bootstrap，使用 caret 包依据特征细

菌进行模型训练，设置树数为 500，构建 RF 模型，再

以测试集数据对构建的模型进行测试 [26–28]。 

3　结果与分析
 

3.1    质控与注释

采集的 84 个生物样本测序后，通过拼接，共获得

6 687 548 条序列，经过质控共得到 5 554 636 条有效

数据，质控有效率达 80.81%。以 97% 的一致性将序

列聚类成为 OTU，共得到 13 560 个 OTU，其中，对所

有样本有效序列进行均一化处理的标准为 32 226

条。将获得的 OTU 序列在 RDP Classifier 数据库进行

物种注释，用于后续分析。 

3.2    大黄鱼幽门盲囊微生物 OTU 分布 Venn 图

Venn 图直观展示了三沙湾大黄鱼野生和养殖群

体共有和独有的 OTU 数量（图 1）。野生和养殖群体

的幽门盲囊微生物共有的 OTU 数量为 2 995，相比于

野生群体，养殖群体的幽门盲囊微生物有着更多的特

有 OTU。
 
 

YS YZ

3 355 2 995 7 210

图 1    三沙湾大黄鱼野生群体（YS）和养殖群体（YZ）

幽门盲囊微生物的 Venn 图
Fig. 1    Venn diagram of the pyloric caecum microbiota of the

wild population (YS) and farmed population (YZ) of

Larimichthys crocea in Sansha Bay

不同颜色代表不同组样本，图中数字表示 OTU 数量

Different colors indicate different groups, and the numbers within cycles

indicate the number of OTU
  

3.3    大黄鱼幽门盲囊微生物 Alpha 多样性指数分析

三沙湾大黄鱼野生和养殖群体幽门盲囊微生物

的 Alpha 多样性（包括 Shannon 指数、Simpson 指数、

Chao1 指数及 ACE 指数）分析结果如图 2 所示。养殖

群体的 Shannon 指数和 Simpson 指数与野生群体无显

著性差异（p > 0.05），说明两个群体幽门盲囊菌群的

多样性水平接近；但养殖群体的 Chao1 指数和 ACE

指数显著高于野生群体（p < 0.05），说明养殖群体的

幽门盲囊微生物的物种丰富度大于野生群体。 

3.4    大黄鱼幽门盲囊微生物差异性分析

三沙湾大黄鱼野生和养殖群体幽门盲囊微生物

的主坐标分析（PCoA）结果如图 3 所示。其中，PCoA1

和 PCoA2 是两个主坐标成分，分别代表了 16.07% 和

8.83% 的变异。野生群体样本和养殖群体样本有着

较好的分离趋势，说明三沙湾大黄鱼野生和养殖群体

的幽门盲囊微生物群落结构有较大差异，有望作为群

体溯源分析的工具。 
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3.5    大黄鱼幽门盲囊微生物优势菌群相对丰度比较

分析

三沙湾大黄鱼野生和养殖群体幽门盲囊微生物

在门水平相对丰度排列前十的菌群结果如图 4 所

示。变形菌门（Proteobacteria）和厚壁菌门（Firmicutes）

在野生和养殖群体中均占有较高的比例。其中，变形

菌门在野生和养殖群体中的相对丰度分别为 82.01%

和 64.84%；与之相反的是，厚壁菌门在野生和养殖群

体中的相对丰度分别为 9.37% 和 22.68%，变形菌门和

厚壁菌门在两个群体中的相对丰度均具有显著性差

异 （ p <  0.05）。拟杆菌门 （ Bacteroidota）、放线菌门

（Actinobacteria）和酸杆菌门（Acidobacteria）在野生群

体中的相对丰度分别为 1.85%、4.22% 和 0.07%，其在

养殖群体中的相对丰度分别为 5.84%、0.79% 和 0.24%。

其中，拟杆菌门和酸杆菌门在养殖群体中的相对丰度

显著高于野生群体（p < 0.05）；而放线菌门在野生群

体中的相对丰度显著高于养殖群体（p < 0.05）。

三沙湾大黄鱼野生和养殖群体幽门盲囊微生物

在属水平相对丰度排列前十的菌群结果如图 5 所

示。青枯菌属（Ralstonia）、假单胞菌属（Pseudomonas）

和支原体属（Mycoplasma）在两个群体中的相对丰度

存在显著性差异（p < 0.05）。其中，青枯菌属和支原

体属在养殖群体中的相对丰度显著高于野生群体；而

假单胞菌属在野生群体中的相对丰度显著高于养殖

群体。甲基杆菌属（Methylobacterium）和发光杆菌属

（Photobacterium）在野生和养殖群体中均有相对高的
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图 2    三沙湾大黄鱼野生群体（YS）和养殖群体（YZ）幽门盲囊微生物的 Alpha 多样性分析

Fig. 2    Alpha diversity of the pyloric caecum microbiota of the wild population (YS) and farmed population

(YZ) of Larimichthys crocea in Sansha Bay
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占比，但在两个群体之间无显著差异（p > 0.05）。

进一步的，LEfSe 分析结果如图 6 所示。三沙湾

大黄鱼野生和养殖群体幽门盲囊微生物的差异菌群

共 24 个，其中在养殖群体中富集了包括伯克氏菌科

（Burkholderiaceae）、青枯菌属（Ralstonia）及拟杆菌目

（Bacteroidales）等在内的 6 个菌群；而在野生群体中，

假单胞菌属 （Pseudomonas）、弧菌科 （Vibrionaceae）、

肠杆菌目 （Enterobacterales）、发光杆菌属 （Photobac-

terium）、放线菌纲（Actinobacteria）及葡萄球菌属（Sta-

phylococcus）等 18 个菌群高度富集。 

3.6    大黄鱼幽门盲囊微生物网络分析

通过计算菌群之间的相关性，我们分别对三沙湾
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图 5    三沙湾大黄鱼野生群体（YS）和养殖群体（YZ）

幽门盲囊微生物在属水平的相对丰度分布

Fig. 5    Relative abundance of dominant bacterial genera in the

wild (YS) and farmed (YZ) of Larimichthys crocea

in Sansha Bay

*代表显著性差异（p < 0.05）

* Indicates significant difference (p < 0.05)
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幽门盲囊微生物的 PCoA 分析

Fig. 3    PCoA analysis of the pyloric caecum microbiota of the

wild population (YS) and farmed population (YZ) of

Larimichthys crocea in Sansha Bay

图中每个点代表一个样本，点的颜色代表样本的分组

Each point represents a sample, and different colors indicate

different groups
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Fig. 4    Relative abundance of the dominant bacterial phyla of
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farmed population (YZ) of Larimichthys crocea

in Sansha Bay
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* Indicates significant difference (p < 0.05)
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Fig. 6    LEfSe analysis of the pyloric caecum microbiota of the

wild population (YS) and farmed population

(YZ) of Larimichthys crocea in Sansha Bay
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大黄鱼野生和养殖群体相关性显著（p < 0.05, r > 0.6）
的菌群构建网络。菌群之间的相互作用主要集中在

变形菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、拟

杆菌门 （Bacteroidetes）、放线菌门 （Actinobacteriota）、
梭杆菌门（Fusobacteria）等之间（图 7），整体上相互作

用倾向于协同作用。野生和养殖群体的网络连接数

分别为 1 561 和 12 309、节点个数分别为 163 和 306、

平均度分别为 5.423 和 52.118（表 1），说明养殖群体网

络中物种丰富程度、物种交互复杂性均高于野生群

体；野生群体负连接数与正连接数的比率（0.023）大
于养殖群体（0.015），说明与养殖群体相比，野生群体

的幽门盲囊微生物之间存在更强的竞争。野生和养

殖群体的网络模块性分别为 0.695 和 0.292，说明野生

群体的模块间连接较多，模块间连接较为紧密。
 
 

厚壁菌门
变形菌门
拟杆菌门
未分类
放线菌门
弯曲菌门
蓝细菌门
梭杆菌门
脱硫菌门
RCP2-54

脱铁杆菌门
疣微菌门

YS YZ

图 7    三沙湾大黄鱼野生群体（YS）和养殖群体（YZ）幽门盲囊微生物的网络关系

Fig. 7    The co-occurrence networks of the pyloric caecum microbiota of the wild population (YS) and

farmed population (YZ) of Larimichthys crocea in Sansha Bay

图中点的不同颜色代表不同门，点的大小表示连接到该节点边缘数的多少；各点之间相互连线的粗细表示相关性系数绝对值的大小

（p < 0.05, r > 0.6）

Different colors of nodes indicate different bacterial phyla, and the size of nodes indicates the number of connected edges; the thickness of the connecting line

between each point indicates the absolute value of correlation coefficient (p < 0.05, r > 0.6)
 
 

表 1      三沙湾大黄鱼野生群体（YS）和养殖群体（YZ）幽

门盲囊微生物的网络图特征参数

Table 1    Characteristic parameters of network diagram of the

pyloric caecum microbiota of the wild population (YS) and

farmed population (YZ) of Larimichthys crocea in Sansha Bay

网络图特征参数 YS YZ

节点数 163 306

连接数 1 561 12 309

正连接数 1 525 12 125

负连接数 36 184

负/正连接数比 0.023 0.015

平均度 5.423 52.118

平均聚集系数 0.461 0.631

模块性 0.695 0.292

  

3.7    基于随机森林算法的溯源分析

我们基于获得的三沙湾大黄鱼幽门盲囊微生物

数据，通过 randomForest 包构建了随机森林模型。利

用 Bagging 方法，随机选取 84 个样本中的 58 个样本

作为训练集，进行模型训练，另外的 26 个样本作为测

试集，用于准确度评定。结果显示，所构建的随机森

林模型的袋外预测（Out-of-Bag，OOB）误差为 15.25%，

即基于随机森林建立的分类模型预测正确率可达

84.75%，显示分类器模型的精准度较高，可有效识别

两类分组。

由图 8 可知，当决策树大于 300 时，误差率已趋于

平稳，可以很好的将野生和养殖群体分开。我们构建

的随机森林模型的准确率（ACC）、敏感性（Sensitivity,
SE）和特异性（Speeificity, Sp）分别为 92.31%、92.86%
和 91.67%；Kappa 系数为 0.845 2；ROC 曲线下面积为

0.952 4（表 2），说明该模型较为优异，可有效识别野生

和养殖群体。

通过测试集数据对进一步优化的随机森林模型

进行验证，通过混淆矩阵和准确率判断该模型的识别

能力。所构建的随机森林模型识别野生和养殖群体

的准确率分别为 91.67% 和 92.86%（表 3），此结果进
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一步说明分类器模型的精准度较高，可有效识别两个

群体。
  

表 3      测试集中随机森林预测模型分类结果

Table 3    Classification results of the test set using the random
forest prediction model

预测分类
实际分类

准确率/%
YS YZ

YS 11 1 91.67

YZ 1 13 92.86

  

4　讨论

本研究中，通过 16S rRNA 测序分析发现，三沙湾

大黄鱼野生和养殖群体幽门盲囊中的微生物群落结

构存在明显差异。养殖群体的 Chao1 指数和 ACE 指

数显著高于野生群体（图 2），表明养殖群体的幽门盲

囊微生物的物种丰富度大于野生群体；养殖群体和野

生群体的 Shannon 指数和 Simpson 指数无显著差异

（图 2），表明野生和养殖群体幽门盲囊微生物的多样

性水平接近。据报道，与患病鱼类个体相比，健康个

体的肠道微生物 α 多样性更高 [29]。因此，从 α 多样性

来看，三沙湾大黄鱼养殖群体幽门盲囊微生物处于较

为健康的状态，这与已有研究结果相似 [30]。

三沙湾大黄鱼野生群体幽门盲囊微生物的优势

菌群分别为变形菌门、厚壁菌门和放线菌门；而养殖

群体幽门盲囊微生物的优势菌群分别为变形菌门、

厚壁菌门和拟杆菌门，且各菌群在野生和养殖群体中

的相对丰度差异显著（图 4）。在早期孵化阶段，仔鱼

肠道菌群的定殖主要来源于食物和水体环境，并在仔

鱼后期形成稳定的“土著微生物群” [15]。野生群体主

要以捕获活的糠虾类和桡足类等浮游动物为饵料来

源，而养殖群体主要摄食人工饲料 [16]。已有研究表明，

肠道微生物结构的形成与饵料成分密切相关 [31–34]。盛

鹏程等 [34] 研究发现，投畜禽内脏饲料的乌鳢（Ophio-
cephalus argus）肠道微生物群落种类多样性、丰富度

及物种总数均高于投冰鲜鱼饲料的乌鳢。此外，网箱养

殖大多于近岸水域且养殖密度较大，水环境质量和微

生物组成有别于野生群体。在多鳞白甲鱼（Onychostoma
macrolepis）及褐点石斑鱼 （ Epinephelus  fuscoguttatus）
等鱼类中的研究表明，鱼类肠道菌群与水环境微生物

组成呈正相关性 [35–37]。因此，饵料和水体环境的不同

可能是造成三沙湾大黄鱼野生和养殖群体幽门盲囊

微生物群落结构差异的主要原因之一。

在门水平 ，厚壁菌门和拟杆菌门在养殖群体

（ 22.68%， 5.84%）中的相对丰度显著高于野生群体

（9.37%，1.85%）。厚壁菌门和拟杆菌门的主要功能是

参与宿主肠道的能量代谢 [38]。厚壁菌门可以产生短

链脂肪酸（SCFAs），可用于脂质或葡萄糖的合成，并

为宿主提供额外的能量来源 [39–41]。拟杆菌门可以产生

降解多糖的特异性酶，这有助于宿主降解不易消化的

碳水化合物 [42]。因此，厚壁菌门和拟杆菌门可以通过

提供额外的能量来源（如短链脂肪酸和可消化的碳水

化合物）来促进宿主的生长，这可能是养殖大黄鱼生

长快速和肥胖的原因之一。变形菌门的成员大多具

有致病性，通常与肠道生态失衡、宿主代谢紊乱和免

疫失调有关 [43]。变形菌门在野生群体（82.01%）中的

相对丰度显著高于养殖群体（64.84%），可能的原因之

一是两个群体早期阶段接触变形菌门的程度有所差

别。野生大黄鱼在复杂的野外环境中孵化和开口，接

触具有致病性的变形菌门较多；养殖大黄鱼的孵化和

开口大多在条件可控的室内养殖池内，环境相对稳定
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Fig. 8    The relationship between random forest size and
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表 2    随机森林模型参数

Table 2    The parameters of the random forest model

模型参数 数值

准确率 92.31%

Kappa系数 0.845 2

敏感性 92.86%

特异性 91.67%

正预测值 92.86%

负预测值 91.67%

平衡精度 92.26%

ROC 曲线下面积 0.952 4
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和洁净。有研究表明，大黄鱼肠道内的变形菌门相对

丰度与宿主生长率密切相关 [44]。由此我们推测，野生

和养殖群体的肠道免疫功能存在差别，可能是导致两

个群体生长速度差异较大的原因之一。网络分析被

广泛应用于表征复杂的微生物群落结构。本研究发

现，野生和养殖群体的幽门盲囊微生物群落结构差异

明显，野生群体拥有更高的负连接数 /正连接数比率

和模块性，更少的节点数和连接数。这种不同可能是

由于两个群体早期孵化阶段和之后生长发育的环境

迥异所引起。

随机森林是一种适用性较强和应用较广的机器

学习算法，其可评估所有变量的重要性，无需顾虑变

量的多元共线性问题 [45]。Zhu 等 [30] 基于大黄鱼直肠

微生物数据，通过构建随机森林模型对大黄鱼进行野

生和养殖群体的识别，可以有效识别高于 90% 以上

的野生群体，说明了利用肠道微生物组追踪鱼类宿主

来源是可行的。值得一提的是，成鱼直肠中的微生物

群落结构较为不稳定，易受短期食物的影响；而半封

闭结构的幽门盲囊中的微生物不易受到短期食物和

水体中微生物的影响，微生物群落较为稳定，保留了

更多早期孵化阶段的微生物特征 [15, 19–20]。因此，本研

究选择基于幽门盲囊微生物的数据，具有更高的合理

性和稳定性，所构建随机森林模型用于识别三沙湾大

黄鱼野生和养殖群体的正确率分别可达 91.67% 和

92.86%（表 3）。未来，随着训练数据集数量的不断增

加，准确性有待进一步提高，有望形成一套科学严谨

的三沙湾大黄鱼群体溯源方法。 

5　结论

大黄鱼幽门盲囊中微生物群落结构不仅与宿主

的健康和代谢密切相关，还包含宿主早期孵化时的环

境信息。我们的研究揭示了三沙湾大黄鱼野生和养

殖群体的幽门盲囊微生物群落组成的差异。其中，在

门水平上，变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌

门和酸杆菌门在大黄鱼野生和养殖群体中的相对丰

度差异显著（p < 0.05）；在属水平上，青枯菌属、假单

胞菌属和支原体属等在大黄鱼野生和养殖群体中的

相对丰度差异显著（p < 0.05）。微生物网络分析结果

显示，野生和养殖群体的幽门盲囊微生物群落结构差

异明显，野生群体拥有更高的负连接数 /正连接数比

率和模块性，更少的节点数和连接数。利用随机森林

模型，我们通过幽门盲囊微生物可以有效识别三沙湾

大黄鱼的野生和养殖群体，其准确率分别可达 91.67%
和 92.86%。

参考文献：  

 阮成旭, 袁重桂, 陶翠丽, 等. 不同养殖模式对大黄鱼肉质的影响 [J]. 水产科学, 2017, 36(5): 623−627.
Ruan Chengxu,  Yuan Chonggui,  Tao Cuili,  et  al. Influence of  culture  patterns  on flesh quality  of  large  yellow croaker Pseudosciaena
crocea[J]. Fisheries Science, 2017, 36(5): 623−627.

[1]

 胡兵. 大黄鱼系列配合饲料的应用现状 [J]. 中国水产, 2015(3): 48−50.
Hu Bing. The application status of large yellow croaker series formula feed[J]. China Fisheries, 2015(3): 48−50.

[2]

 黄伟强, 纪炜炜, 付婧, 等. 三沙湾大黄鱼网箱养殖衍生有机物的沉降特征 [J]. 中国水产科学, 2020, 27(6): 709−719.
Huang  Weiqiang,  Ji  Weiwei,  Fu  Jing,  et  al. Sedimentation  characteristics  of  aquaculture-derived  organic  matter  from  a  large  yellow
croaker (Larimichthys crocea) cage farm in Sansha Bay[J]. Journal of Fishery Sciences of China, 2020, 27(6): 709−719.

[3]

 王萱, 刘义峰, 郭伟. 近十年三沙湾海水增养殖区环境质量状况与变化趋势评价 [J]. 渔业研究, 2019, 41(6): 519−525.
Wang Xuan, Liu Yifeng, Guo Wei. Evaluation of environmental quality and change trend in Sansha Bay mariculture area in recent ten
years[J]. Journal of Fisheries Research, 2019, 41(6): 519−525.

[4]

 王映, 柯巧珍, 刘家富, 等. 大黄鱼养殖群体和野生群体形态、鳞片及耳石特征比较 [J]. 海洋渔业, 2016, 38(2): 149−156.
Wang Ying, Ke Qiaozhen, Liu Jiafu, et al. Comparison on morphology, scales and otolith characteristics between cultured stock and wild
stock of Larimichthys crocea[J]. Marine Fisheries, 2016, 38(2): 149−156.

[5]

 张其永, 洪万树. 官井洋大黄鱼资源的兴衰演变及其修复对策 [J]. 海洋渔业, 2015, 37(2): 179−186.
Zhang Qiyong, Hong Wanshu. Resource status and remediation strategy for large yellow croaker in Guanjingyang Bay[J]. Marine Fisher-
ies, 2015, 37(2): 179−186.

[6]

 丁爱侠, 贺依尔. 岱衢族大黄鱼放流增殖试验 [J]. 南方水产科学, 2011, 7(1): 73−77.
Ding Aixia, He Yi’er. Test on release and proliferation of Pseudosciaena crocea in Daiquyang sea area[J]. South China Fisheries Science,
2011, 7(1): 73−77.

[7]

 张其永, 洪万树, 杨圣云, 等. 大黄鱼增殖放流的回顾与展望 [J]. 现代渔业信息, 2010, 25(12): 3−5, 12.
Zhang Qiyong, Hong Wanshu, Yang Shengyun, et al. Review and prospects in the restocking of the large yellow croaker (Larimichthys
crocea)[J]. Modern Fisheries Information, 2010, 25(12): 3−5, 12.

[8]

 农业农村部渔业渔政管理局, 全国水产技术推广总站, 中国水产学会. 中国渔业统计年鉴 2022[M]. 北京: 中国农业出版社, 2022.
Ministry of Agriculture and Rural Affairs of the People’s Republic of China, National Fisheries Technology Extension Center, China So-

[9]

84 海洋学报    46 卷

 



ciety of Fisheries. China Fisheries Statistical Yearbook 2022[M]. Beijing: China Agriculture Press, 2022.
 郭全友, 邢晓亮, 姜朝军, 等. 野生和养殖大黄鱼 (Larimichthys crocea) 品质特征与差异性探究 [J]. 现代食品科技, 2019, 35(10):
92−101.
Guo Quanyou, Xing Xiaoliang, Jiang Chaojun, et al. Quality characteristics and differences of wild and cultured large yellow croakers
(Larimichthys crocea)[J]. Modern Food Science and Technology, 2019, 35(10): 92−101.

[10]

 孟晓林, 李文均, 聂国兴. 鱼类肠道菌群影响因子研究进展 [J]. 水产学报, 2019, 43(1): 143−155.
Meng  Xiaolin,  Li  Wenjun,  Nie  Guoxing. Effect  of  different  factors  on  the  fish  intestinal  microbiota[J]. Journal  of  Fisheries  of  China,
2019, 43(1): 143−155.

[11]

 Clements K D, Angert E R, Montgomery W L, et al. Intestinal microbiota in fishes: what’s known and what’s not[J]. Molecular Ecology,
2014, 23(8): 1891−1898.

[12]

 Egerton S, Culloty S, Whooley J, et al. The gut microbiota of marine fish[J]. Frontiers in Microbiology, 2018, 9: 873.[13]
 Ganguly S, Prasad A. Microflora in fish digestive tract plays significant role in digestion and metabolism[J]. Reviews in Fish Biology and
Fisheries, 2012, 22(1): 11−16.

[14]

 Wang A R, Ran C, Ringø E, et al. Progress in fish gastrointestinal microbiota research[J]. Reviews in Aquaculture, 2018, 10(3): 626−640.[15]
 何娇娇, 王萍, 冯建, 等. 玉米蛋白粉对大黄鱼生长、肠道组织结构及肠道菌群的影响 [J]. 中国水产科学, 2018, 25(2): 361−372.
He Jiaojiao, Wang Ping, Feng Jian, et al. Effects of replacing fish meal with corn gluten meal on growth, intestinal histology, and intestin-
al microbiota of large yellow croaker, Larimichthys crocea[J]. Journal of Fishery Sciences of China, 2018, 25(2): 361−372.

[16]

 姜燕, 徐永江, 于超勇, 等. 大黄鱼消化道菌群结构、消化酶和非特异性免疫酶活力分析 [J]. 渔业科学进展, 2020, 41(5): 61−72.
Jiang Yan, Xu Yongjiang, Yu Chaoyong, et al. Analysis of microbiota structure, digestive enzyme and nonspecific immune enzyme activ-
ity in the gastrointestinal tract of large yellow croaker[J]. Progress in Fishery Sciences, 2020, 41(5): 61−72.

[17]

 姜燕, 于超勇, 徐永江, 等. 健康与患病大黄鱼消化道微生物结构特征分析 [J]. 中国海洋大学学报（自然科学版）, 2021, 51(5): 32−40.
Jiang Yan, Yu Chaoyong, Xu Yongjiang, et al. Analysis of microbiota structural characteristic in the gastrointestinal tract of healthy and
diseased large yellow croaker[J]. Periodical of Ocean University of China, 2021, 51(5): 32−40.

[18]

 崔龙波, 迟爽, 李新华, 等. 大黄鱼消化系统的组织学和组织化学研究 [J]. 烟台大学学报 (自然科学与工程版), 2014, 27(4): 266−270.
Cui Longbo, Chi Shuang, Li Xinhua, et al. Histological and histochemistrical study on digestive system of Pseudosciaena crocea riciard-
son[J]. Journal of Yantai University (Natural Science and Engineering Edition), 2014, 27(4): 266−270.

[19]

 Kokou F, Sasson G, Friedman J, et al. Core gut microbial communities are maintained by beneficial interactions and strain variability in
fish[J]. Nature Microbiology, 2019, 4(12): 2456−2465.

[20]

 Magoč T, Salzberg S L. FLASH: fast length adjustment of short reads to improve genome assemblies[J]. Bioinformatics, 2011, 27(21):
2957−2963.

[21]

 Caporaso J G, Kuczynski J, Stombaugh J, et al. QIIME allows analysis of high-throughput community sequencing data[J]. Nature Meth-
ods, 2010, 7(5): 335−336.

[22]

 Edgar R C, Haas B J, Clemente J C, et al. UCHIME improves sensitivity and speed of chimera detection[J]. Bioinformatics, 2011, 27(16):
2194−2200.

[23]

 Edgar R C. UPARSE: highly accurate OTU sequences from microbial amplicon reads[J]. Nature Methods, 2013, 10(10): 996−998.[24]
 Chen  Xiaobing,  Di  Panpan,  Wang  Hongming,  et  al. Bacterial  community  associated  with  the  intestinal  tract  of  Chinese  mitten  crab
(Eriocheir sinensis) farmed in Lake Tai, China[J]. PLoS One, 2015, 10(4): e0123990.

[25]

 孙健, 樊妙, 崔晓东, 等. 一种 ReliefF 和随机森林模型组合的多波束海底底质分类方法 [J]. 海洋通报, 2022, 41(2): 131−139.
Sun Jian,  Fan Miao,  Cui  Xiaodong,  et  al. A multibeam seafloor  classification  method combining ReliefF and random forest  model[J].
Marine Science Bulletin, 2022, 41(2): 131−139.

[26]

 万广, 陈忠辉, 方洪波, 等. 基于特征融合的随机森林模型茶鲜叶分类 [J]. 华南农业大学学报, 2021, 42(4): 125−132.
Wan  Guang,  Chen  Zhonghui,  Fang  Hongbo,  et  al. Classification  of  fresh  tea  leaf  based  on  random forest  model  by  feature  fusion[J].
Journal of South China Agricultural University, 2021, 42(4): 125−132.

[27]

 张昕雨, 张璟, 朱小强, 等. 基于宏基因组学分析构建诊断大肠癌的肠道菌群标签 [J]. 上海交通大学学报 (医学版), 2018, 38(9):
1019−1026.
Zhang Xinyu, Zhang Jing, Zhu Xiaoqiang, et al. Bacterial signatures for diagnosis of colorectal cancer by fecal metagenomics analysis[J].
Journal of Shanghai Jiaotong University (Medical Science), 2018, 38(9): 1019−1026.

[28]

 Xiong Jinbo, Nie Li, Chen Jiong. Current understanding on the roles of gut microbiota in fish disease and immunity[J]. Zoological Re-
search, 2019, 40(2): 70−76.

[29]

 Zhu Jun, Li Hao, Jing Zezhou, et al. Robust host source tracking building on the divergent and non-stochastic assembly of gut microbio-
mes in wild and farmed large yellow croaker[J]. Microbiome, 2022, 10(1): 18.

[30]

 郁二蒙, 张振男, 夏耘, 等. 摄食不同饵料的大口黑鲈肠道菌群分析 [J]. 水学学报, 2015, 39(1): 118−126.
Yu  Ermeng,  Zhang  Zhennan,  Xia  Yun,  et  al. Effects  of  different  diets  on  intestinal  microflora  of  largemouth  bass  (Micropterus sal-
moides)[J]. Journal of Fisheries of China, 2015, 39(1): 118−126.

[31]

 Xu Zhenjiang, Knight R. Dietary effects on human gut microbiome diversity[J]. British Journal of Nutrition, 2015, 113(S1): S1−S5.[32]

1 期    张钰霆等：三沙湾大黄鱼野生和养殖群体的幽门盲囊微生物群落结构比较分析 85

 

https://doi.org/10.1111/mec.12699
https://doi.org/10.3389/fmicb.2018.00873
https://doi.org/10.1007/s11160-011-9214-x
https://doi.org/10.1007/s11160-011-9214-x
https://doi.org/10.1111/raq.12191
https://doi.org/10.3724/SP.J.1118.2018.17180
https://doi.org/10.3724/SP.J.1118.2018.17180
https://doi.org/10.1038/s41564-019-0560-0
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btr507
https://doi.org/10.1038/nmeth.f.303
https://doi.org/10.1038/nmeth.f.303
https://doi.org/10.1038/nmeth.f.303
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btr381
https://doi.org/10.1038/nmeth.2604
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0123990
https://doi.org/10.24272/j.issn.2095-8137.2018.069
https://doi.org/10.24272/j.issn.2095-8137.2018.069
https://doi.org/10.24272/j.issn.2095-8137.2018.069
https://doi.org/10.1186/s40168-021-01214-7
https://doi.org/10.1017/S0007114514004127


 陆振, 杨求华, 黄瑞芳, 等. 池塘养殖和海上吊笼养殖仿刺参肠道菌群结构对比分析 [J]. 应用海洋学学报, 2017, 36(2): 187−194.
Lu Zhen,  Yang Qiuhua,  Huang Ruifang,  et  al. Comparative analysis  of  intestinal  microflora sea cucumber cultivated in ponds and sea
suspension cages[J]. Journal of Applied Oceanography, 2017, 36(2): 187−194.

[33]

 盛鹏程, 周冬仁, 韩新荣, 等. 不同饲养方式对乌鳢 (Ophiocephalus argus) 肠道微生物群落结构差异及种类多样性的影响 [J]. 海洋

与湖沼, 2020, 51(1): 148−155.
Sheng Pengcheng, Zhou Dongren, Han Xinrong, et al. Effects of different feeding matters on intestinal microbial structure diversity of
Ophiocephalus argus[J]. Oceanologia et Limnologia Sinica, 2020, 51(1): 148−155.

[34]

 Giatsis C, Sipkema D, Smidt H, et al. The impact of rearing environment on the development of gut microbiota in tilapia larvae[J]. Sci-
entific Reports, 2015, 5(1): 18206.

[35]

 Hennersdorf P, Mrotzek G, Abdul-Aziz M A, et al. Metagenomic analysis between free-living and cultured Epinephelus fuscoguttatus un-
der different environmental conditions in Indonesian waters[J]. Marine Pollution Bulletin, 2016, 110(2): 726−734.

[36]

 苟妮娜, 钟明智, 王开锋. 基于 16S rRNA 高通量测序的野生和养殖多鳞白甲鱼肠道微生物群落组成研究 [J]. 西北农业学报, 2021,
30(7): 963−970.
Gou  Nina,  Zhong  Mingzhi,  Wang  Kaifeng. Intestinal  microbial  community  of  wild  and  cultured Onychostoma  macrolepi based  on
16S rRNA high-throughput sequencing[J]. Acta Agriculturae Boreali-occidentalis Sinica, 2021, 30(7): 963−970.

[37]

 Wu Jianfeng, Wen X W, Faulk C, et al. Perinatal lead exposure alters gut microbiota composition and results in sex-specific bodyweight
increases in adult mice[J]. Toxicological Sciences, 2016, 151(2): 324−333.

[38]

 Aron-Wisnewsky J, Gaborit B, Dutour A, et al. Gut microbiota and non-alcoholic fatty liver disease: new insights[J]. Clinical Microbio-
logy and Infection, 2013, 19(4): 338−348.

[39]

 Schwiertz A, Taras D, Schäfer K, et al. Microbiota and SCFA in lean and overweight healthy subjects[J]. Obesity, 2010, 18(1): 190−195.[40]
 Zhang Yuan, Wen Bin, David M A, et al. Comparative analysis of intestinal microbiota of discus fish (Symphysodon haraldi) with differ-
ent growth rates[J]. Aquaculture, 2021, 540: 736740.

[41]

 Gibiino G, Lopetuso L R, Scaldaferri F, et al. Exploring Bacteroidetes: metabolic key points and immunological tricks of our gut com-
mensals[J]. Digestive and Liver Disease, 2018, 50(7): 635−639.

[42]

 Shin N R, Whon T W, Bae J W. Proteobacteria: microbial signature of dysbiosis in gut microbiota[J]. Trends in Biotechnology, 2015,
33(9): 496−503.

[43]

 李英英, 陈曦, 宋铁英. 不同生长速度的大黄鱼肠道菌群结构的差异 [J]. 大连海洋大学学报, 2017, 32(5): 509−513.
Li Yingying, Chen Xi, Song Tieying. Differences in intestinal flora of cultured large yellow croaker Pseudosciaena crocea with different
growth rates[J]. Journal of Dalian Ocean University, 2017, 32(5): 509−513.

[44]

 李欣海. 随机森林模型在分类与回归分析中的应用 [J]. 应用昆虫学报, 2013, 50(4): 1190−1197.
Li Xinhai. Using “random forest” for classification and regression[J]. Chinese Journal of Applied Entomology, 2013, 50(4): 1190−1197.

[45]

Comparison of the pyloric caecum microbiota community structure between
the wild and farmed Larimichthys crocea in Sansha Bay

Zhang Yuting1，Zhang Ruirui1，Pan Feifei2，Pan Youhao2，Li Cong2，Lin Hua2，Chen Shixi3，Mu Jingli1

(1. College of Geography and Oceanography, Minjiang University, Fuzhou 350108, China; 2. Fujian Fisheries Resources Monitoring Cen-
ter, Fuzhou 350003, China; 3. College of Ocean and Earth Sciences, Xiamen University, Xiamen 361102, China)

Abstract: The semienclosed pyloric  caecum of Larimichthys  crocea is  an  ideal  organ to  perform the  host  source
tracking,  as  it  containes  several  local  bacteria  colonized  during  early  development.  The  alpha  diversity,  relative
abundance  of  core  bacteria  and  network  relationship  of  the  pyloric  caecum microbiota  in L.  crocea from Sansha
Bay were analyzed using the Illumina high-throughput sequencing. Furthermore, the random forest model was used
to predict the population source (the wild population or the farmed population). The results showed that the farmed
fish  had  more  unique  OUT  and  higher  alpha  diversity  than  the  wild  one.  The  wild  and  farmed  fish  significantly
differed  in  the  relative  abundance  of  dominant  bacteria  (Proteobacteria,  Firmicutes,  Bacteroidota,  Actinobacteria
and Acidobacteria) (p < 0.05). The result of network analysis showed that the wild fish had higher ratio of negative
to  positive  edges  and  modularity,  but  fewer  nodes  and  edges  than  the  farmed  fish.  Furthermore,  a  random forest

86 海洋学报    46 卷

 

https://doi.org/10.1038/srep18206
https://doi.org/10.1038/srep18206
https://doi.org/10.1016/j.marpolbul.2016.05.009
https://doi.org/10.1093/toxsci/kfw046
https://doi.org/10.1111/1469-0691.12140
https://doi.org/10.1111/1469-0691.12140
https://doi.org/10.1111/1469-0691.12140
https://doi.org/10.1038/oby.2009.167
https://doi.org/10.1016/j.aquaculture.2021.736740
https://doi.org/10.1016/j.dld.2018.03.016
https://doi.org/10.1016/j.tibtech.2015.06.011
https://doi.org/10.16535/j.cnki.dlhyxb.2017.05.002
https://doi.org/10.16535/j.cnki.dlhyxb.2017.05.002


classification prediction model with the accuracy of 92.31%, the Kappa coefficient of 0.845 2, and an area under the
ROC curve of 0.952 4 was constructed.  Using this  prediction model,  the accuracy of source identification for the
wild and farmed fish was 91.67% and 92.86%, respectively. Overall, the structure of microbial communities in the
pyloric caecum of L. crocea was different between the wild and farmed populations, making it a potential marker
for host source tracking. Our findings provide new insights into distinguishing wild and farmed L. crocea.

Key words: Larimichthys crocea；pyloric caecum microbiota；high throughput sequencing；random forest；reverse tracking
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