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摘要    为了更加细致地甄别滤食性贝类的食物组成，于 2019 年 8 月，以北方规模化典型养殖海

湾——桑沟湾养殖的长牡蛎(Crassostrea gigas)为研究对象，运用 Illumina 高通量测序技术对长牡蛎

的胃含物及所处养殖水体中的真核生物进行分析研究。结果显示，扩增 18S rDNA V4 区平均得到

111,359 个有效序列短片段，在 97%相似性水平上划分 OTUs (operational taxonomic units)，聚类后

得到 239 个类别。其中，长牡蛎胃含物中的真核生物分属于 34 个门，绿藻门(Chlorophyta)、甲藻

门(Pyrrophyta)、链形植物(Streptophyta)、硅藻门(Bacillariophyta)和原生动物(Protozoa)等为主要类群。

所处养殖水体中的真核生物分属于 37 个门，绿藻门、脊索动物门(Chordata)、节肢动物门

(Arthropoda)、甲藻门和硅藻门等为主要类群。结果表明，浮游植物是长牡蛎的主要食物来源，链

型植物和原生动物也有一定的贡献，分别占总食物贡献量的 10.43%和 4.11%。研究结果为深入认识

滤食性贝类的摄食生态学及其在养殖生态系统物质循环和能量流动中发挥的作用提供了数据支撑。 
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滤食性贝类是我国海水养殖的主要种类，通过摄

食、生物沉积等过程在水层–底栖环境间发挥重要的

生物耦连作用(Jones, 1996)，其食物来源广泛，包括浮

游植物、有机碎屑、浮游动物等(Fukumori et al, 2008)。

目前，关于滤食性贝类的食性研究采用显微镜镜检法

(Kasim et al, 2009; 乔芮, 2015)、脂肪酸标志法(许强, 

2007)和稳定同位素分析(Riera et al, 1996)等方法。显

微镜镜检所需样本量较大、费时、对检测人员要求较

高，且在采样和固定过程中，可能会忽略一些小的、

易碎的和低丰度的物种(Egge et al, 2013)；脂肪酸标

志法和稳定同位素分析法对食物来源的定性范围较

宽，难以具体确定食物组成 (许强 , 2007; 刘刚等 , 
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2018)。高通量测序技术能一次并行对几十万到几百

万条 DNA 进行序列测定(石琼等, 2015)，目前，该技

术已被用于海参(Apostichopus japonicus) (Zhang et al, 

2016)、海鞘(Pyrosomella verticilliata) (Metfies et al, 

2013)和龙虾(Palinuridae) (O'rorke et al, 2012)等海洋

生物的肠道内容物研究。 

桑沟湾是我国北方典型的规模化贝类养殖海湾，

位于山东半岛东端，北、西、南三面为陆地环抱，湾

口朝东，面向黄海(宋云利等, 1996)。20 世纪 90 年代

末，桑沟湾开始规模化养殖长牡蛎(Crassostrea gigas)。

近年来，长牡蛎已成为该区域主要的养殖贝类(傅明

珠等, 2013)。长牡蛎具有很强的滤水能力，利用鳃丝

选择和过滤食物(董波等, 2000)，研究桑沟湾养殖长

牡蛎的食物组成对于了解该区域的饵料状况及贝类

的摄食生理响应，进而评估养殖容量具有重要意义。

本研究选取真核生物 18S rDNA 可变区 V4 区作为标

记基因，结合 Illumina 高通量测序技术，对桑沟湾养

殖的长牡蛎和所处养殖水体中真核浮游生物的群落

组成、多样性和丰度进行了分析，研究结果可为深入

揭示长牡蛎的摄食生态学提供数据支撑。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

2019 年 8 月，在桑沟湾长牡蛎养殖区(37°3'12.42"N，

122°33'44.60"E)采集了 10 个长牡蛎和 3 个所处养殖水

体样品(图 1)。所有采集的长牡蛎均在自然状态下繁

殖生长，采集区水温为 24.7℃，盐度为 31.6，pH 为

7.88。采集的长牡蛎平均壳高为(113.57±7.50) mm。

测量完壳高后的长牡蛎现场进行解剖，打开贝壳后从

口腔沿食道剪开，用一次性无菌吸管吸取胃含物，转

移至已标号的 1.5 mL 冻存管中，将冻存管投于液氮

罐中带回实验室等待进一步处理。同时，在牡蛎养殖

区采集表层(距水面 0.5 m)海水 1 L，经 0.45 μm 的醋

酸纤维滤膜过滤后，滤膜置于冻存管内液氮保存，带

回实验室迅速转移至–80℃备用。 
 

 
 

图 1  长牡蛎采样位点 
Fig.1  Sampling stations of C. gigas 

 

1.2  基因组 DNA 的提取 

将上述 13 个样品分别用灭菌杵棒充分研磨，加

入 500 μL 的 DNA 裂解液，于恒温水浴锅中 55℃水

浴 48 h，使用试剂盒(Omega M5635-02)提取每个样本

的基因组 DNA。采用 0.8%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA

质量，采用紫外分光光度计对 DNA 定量。 

1.3  18S rDNA 的扩增及扩增产物的回收纯化 

取适量的样品于离心管中，使用无菌水稀释样品

至 1 ng/μL，以稀释后的基因组 DNA 为模板，使用通 

用引物 V547(5ʹ-CCAGCASCYGCGGTAATTCC-3ʹ)和

V4R(5ʹ-ACTTTCGTTCTTGATYRA-3ʹ)扩增 18S rDNA 

V4 区(Stoeck et al, 2010)。PCR 产物经 2%琼脂糖凝胶

电泳鉴定，并用 Axygen 凝胶回收试剂盒回收。 

1.4  文库构建和上机测序 

采用 Illumina公司的TruSeq Nano DNA LT Library 

Prep Kit 制备测序文库，构建的文库经定量和文库检

测，合格后的利用 Mi Seq reagent kit V3(600 cycles)

进行双端测序。 
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1.5  数据分析 

测序得到的原始数据，存在一定比例的干扰数

据，为了保证分析结果的准确，首先对原始数据进行

拼接、过滤，得到有效数据。基于有效数据按 97%的

序列相似度进行归并和 OTU 划分，选取每个 OTU 中

丰度最高的序列作为该 OTU 的代表序列，与 NCBI

数据库比对，通过 GenBank 鉴定 OTU 代表性序列的

微生物分类地位。同时，根据序列数计算样品的 Alpha

多样性指数，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。

并用 Kruskal-Wallis 检验展示不同样本组间的 alpha

多样性差异，通过绘制热图对样品间关系进行展示。 

2  结果与分析 

2.1  测序数据及样品丰度及多样性分析 

对长牡蛎胃含物及所处养殖水体中浮游生物

18S rDNA 进行 Illumina 高通量测序，平均得到

128,789 条原始序列，质量过滤平均得到 111,359 条

高质量序列，其中，长牡蛎胃含物的原始序列平均为 

128,413 条，高质量序列平均为 113,376 条；长牡蛎

养殖水体的原始序列平均为 130,044 条，高质量序列

平均为 104,638 条。在 97%相似性水平上，对 111,359

条高质量序列划分 OTUs，一共得到 1345 个 OTUs，

其中，长牡蛎胃含物的 OTUs 数平均为 773 个，养殖

区水样 OTUs 平均为 714 个(表 1)。把得到的 OTUs 代

表序列与 NCBI 数据库进行比对，注释得到每个 OTU

对应的物种分类信息。除未能归属到任何已知分类单

元的 OTU 数目外，只能分类至门、纲、属、种的 OTU

分别为 45、51、40 和 17 个，分别占 OTU 总数的

18.83%、21.34%、16.74%和 7.11%。 

通过对长牡蛎胃含物及所处养殖水体中真核生

物的群落多样性进行分析，发现所处养殖水体具有较

高的群落多样性指数(表 2)，且所处养殖水体与长牡

蛎胃含物中的 Chao I 指数、Observed species 指数、

Shannon 指数和 Simpson 指数等差异显著 (P<0.05)  

(图 2)，表明所处养殖水体中真核浮游生物的丰富度

和多样性显著高于长牡蛎胃含物。2 个样品的 Good's

覆盖率均高于 99.9%，且随着序列数增加，稀释曲线

趋于平稳(图 3)，说明现有的测序深度足以反映样品

中绝大多数微型浮游生物信息。  
 

表 1  不同样品的原始序列数、高质量序列数和 OTUs 数 
Tab.1  The raw reads, high quality reads and OTUs in different samples 

样品 
Samples 

平均原始序列 
Average raw reads 

平均高质量序列 
Average high quality reads 

平均 OTUs 数 
Average OTUs 

长牡蛎胃含物 Stomach contents of C. gigas 128,413 113,376 714 

所处养殖水体 Seawater of aquaculture area 130,044 104,638 773 
 

表 2  不同样品的真核生物群落多样性指数 
Tab.2  The diversity index for eukaryote community in different samples 

样品 
Samples 

Chao I 指数 
Chao I index 

观测物种指数
Observed species

index 

Simpson 指数
Simpson index

Shannon 指数
Shannon index

Faith's PD 指数 

Faith's PD index 

Good's 覆盖率

Good's coverage
/% 

长牡蛎胃含物 
Stomach contents  
of C. gigas 

143.15 140.14 0.40 1.74 18.19 99.99 

所处养殖水体 
Seawater of aquaculture 

467.73 462.40 0.84 3.99 48.03 99.97 

 
 

2.2  真核生物成分分析 

从 13 个样品中共鉴定出 45 个门类，其中，长牡

蛎胃含物中真核生物分属于 34 个门，所处养殖水体

分属于 37 个门，每个样品中未鉴定出的真核生物比

例为 0.12%~1.46%。如图 4 所示，绿藻门(Chlorophyta)

是长牡蛎胃含物和所处养殖水体中整体丰度最高的

门类，分别占总真核生物的(36.79±9.51)%和(55.38±  

0.76)%。甲藻门(Pyrrophyta)是长牡蛎胃含物中真核

生物的第二大门类，占总真核生物的(31.04±12.48)%；

而在所处养殖水体中，脊索动物门(Chordata)占总真

核生物的(32.58±2.37)%，是真核生物的第二大门类。 

在长牡蛎胃含物中，前 10 个丰度最高的门类占

总体的 87.27%~96.79%，平均占比 94.07%。如图 5a

所示，长牡蛎胃含物中真核生物在门水平上的丰度

差异显著，其中，绿藻门、甲藻门、链型植物 
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(Streptophytina)、硅藻门(Bacillariophyta)和原生动物

(Protozoa)为主要类群，相对丰度分别为 37.94%、

36.11%、10.43%、8.48%和 4.11%。绿藻门中的主要

类群为共球藻纲(Trebouxiophyceae)、Picochlorum 属

的微微型单细胞藻类；甲藻门中的主要类群分属于横

裂甲藻纲(Dinophyceae)、共生藻属(Symbiodinium)；

链型植物主要为菊亚目(Asterales)、菊科(Asteraceae)

中的一些种类；硅藻门的主要类群为中心硅藻纲

(Coscinodiscophyceae)、海链藻属(Thalassiosira)的浮

游植物；原生动物主要为顶复门(Apicomplexa)、纤毛

门(Ciliophora)和微型鞭毛虫类(Microstrichinella)等。

在所处养殖水体中，前 10 个丰度最高的门类占总体

的 98.00%，如图 5b 所示，绿藻门、脊索动物门、节

肢动物门、甲藻门和硅藻门为其主要类群，相对丰度

分别为 56.49%、33.31%、5.19%、1.59%和 1.41%，

绿藻门和脊索动物门的占比非常大，占到了总真核生

物的 89.80%。绿藻门中的主要类群是 Picochlorum 属

和 Micromonas 属的微微型单细胞藻类；脊索动物门

中的主要类群为尾索动物亚门 (Chordata) 海鞘纲

(Ascidiacea)中的浮游动物；节肢动物门中的类群主要

分 属 于 六 肢 幼 虫 纲 (Hexanauplia) 拟 哲 水 蚤 属

(Paracalanus)；甲藻门的主要类群为橫裂甲藻纲共生

藻属中的浮游植物；硅藻门主要分属于中心硅藻纲海

链藻属。 

 

 
 

图 2  Alpha 多样性指数的分组箱线图 
Fig.2  Box-plot of the Alpha diversity index 

S：长牡蛎所处养殖水体；W：长牡蛎胃含物。下同 
S: Seawater of aquaculture area; W: Stomach contents of C. gigas. The same as below 

 

 
 

图 3  样品稀疏曲线 
Fig.3  Sample rare faction curves 
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图 4  所处养殖水体及长牡蛎胃含物中真核生物的物种组成 
Fig.4  Eukaryote composition in aquaculture area and stomach of C. gigas 

 

 
 

图 5  长牡蛎胃含物(a)及所处养殖水体中(b)10 个丰度最高门类相对丰度 
Fig.5  Relative abundance of 10 most abundant phyla in stomach content (a) of C. gigas and aquaculture area (b) 

 
 

2.3  长牡蛎胃含物与所处养殖水体中真核生物组成

的关系 

为展示各样本的物种丰度分布趋势，使用平均丰

度前 50 位的属水平丰度数据绘制热图，进行物种组

成分析(图 6)。结果显示，样品分为 2 组，一组是包

含长牡蛎胃含物中的 10 个样品，另一组包含所处养

殖水体的 3 个样品。利用 Primer 进行相似性百分比

分析发现，所处养殖水体组内相似性为 73.68%，长

牡蛎胃含物组内相似性为 67.98%，二者差异性为

59.09%。表明长牡蛎胃含物和所处养殖水体中的真核 

生物存在一定差异性，且长牡蛎个体间摄食具有差异

性。为更直观地体现长牡蛎胃含物与所处养殖水体中

群落组成的差异性和相似性，构建韦恩图(图 7)。长

牡蛎胃含物和所处养殖水体中真核生物共有 1345 个

OTUs，其中，胃含物中特有的 OTUs 有 572 个，约



第 5 期 李凤雪等: 长牡蛎食物组成的高通量测序分析 91 

 

占总 OTUs 的 42.53%；所处养殖水体中特有的 OTUs

为 631 个，占总 OTUs 的 46.91%；2 个样品共有 OTUs 

142 个，约占总 OTUs 的 10.56%。共有物种中，在门

水平上相对丰度较高的物种主要分属于脊索动物门、

绿藻门和甲藻门；在属水平上主要是微微型绿藻、共

生藻属、海链藻属中的浮游植物。 
 

 
 

图 6  不同样品真核生物组成聚类热图 
Fig.6  Hierarchically clustered heatmap of the eukaryotic composition of different samples 

 

 
 

图 7  不同样品中 OTUs 分布韦恩图 
Fig.7  Venn diagram showing the unique and  

shared OTUs in samples 

3  讨论 

本研究运用高通量测序技术对长牡蛎所处养殖

水体中的真核生物进行了采集和优势种分析。经鉴

定，所处养殖水体中共鉴定出真核生物 37 门 155 属

165 种，其中，绿藻门 18 属 21 种，主要以 Picochlorum

属的微微型单细胞藻为主，是第一大类群，占总浮游

生物的 56.49%，这与王晓敏(2017)对桑沟湾浮游植物

研究有一定的差异，其调查结果为硅藻类浮游植物占

优势。造成这种现象的原因推测一方面是鉴定方法的

不同。王晓敏(2017)使用的是传统的显微镜技术，光
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学显微镜很难对粒径较小的浮游植物(如微微型浮游

植物和部分微型浮游植物)分类鉴定 (Mackey et al, 

1996; 邓春梅等 , 2010)，此次调查的优势种——

Picochlorum 属微藻是一种粒径<2 μm 的单细胞海洋绿

藻(Hironaka, 2000)，传统的显微镜技术可能会忽视它

的存在。另一方面是采样位置的差异。王晓敏(2017)

通过对全湾的调查得出硅藻为桑沟湾的优势物种，本

实验仅研究了牡蛎养殖区的主要种类。有研究表明，

由于滤食性贝类的摄食机制，长期高密度养殖滤食性

贝类的海域容易出现浮游植物小型化的趋势，个体较

大的优势种类逐渐被个体较小的种类代替(Nakamura 

et al, 2000; Frau et al, 2016)，徐文琦等(2016)及李凤

雪等(2020)对桑沟湾的研究也验证了这点。由此可见，

滤食性贝类的养殖对浮游植物群落结构造成了一定

影响。脊索动物门 6 属 6 种，主要以海鞘纲生物为主，

为第二大类群。海鞘纲营固着生活(齐占会等, 2010)，

是有害的污损生物(韩帅帅等, 2018; 周斌等, 2016)，

桑沟湾大规模的贝藻养殖活动为海鞘提供大量的附

着基，8 月，玻璃海鞘(Ciona intestinalis)和柄海鞘

(Styela clava)达到了最高峰(王光花等, 2005)，严重影

响了贝类养殖活动。海鞘虽是固着性生物，但其受精

卵会首先变成可自由游泳的幼体，之后经过变态才进

入固着生活的阶段(Dybern, 1965; Svane et al, 1993)，

适宜的温度和旺盛的繁殖力使其成为牡蛎养殖区第

二大类真核浮游生物。玻璃海鞘身体呈透明态，传统

的显微镜研究往往会忽视其存在，从而影响了对浮

游生物优势种类的判断。高通量测序技术通过对物

种 DNA 分子进行序列测定和比对，从而弥补了这一

不足。 

滤食性贝类能摄取环境中所有可以利用的有机

质，并通过颗粒选择将可利用的食物颗粒分选出来以

最大程度地获得能量(Ward et al, 2004)。近年来，很

多学者运用不同方法研究了长牡蛎的食物来源。Riera

等 (1996) 运用 稳 定 碳 同 位 素 分 析 法 研 究 了 法 国

Marennes-Oléron 海湾长牡蛎的食物来源，表明陆源

有机质和底栖硅藻对长牡蛎有巨大贡献；Kasim 等

(2009)运用镜检法分析了日本 Akkeshi-ko 河口长牡蛎

的胃含物，表明底栖硅藻是其主要的食物来源，其次

是浮游硅藻和甲藻；许强(2007)运用脂肪酸标记法分

析了潮间带长牡蛎的食物来源，表明长牡蛎的饵料主

要来源于硅藻，其次是鞭毛藻和大型绿藻床；王先锋

等(2017)利用 18S rDNA 方法分析了中国海州湾平岛

太平湾长牡蛎的摄食情况，发现链型植物是长牡蛎胃

含物中整体丰度最高的门类，其次是绿藻门和囊泡虫

门(Alveolata)。本研究在长牡蛎胃含物中发现真核生

物 34 门 144 属 153 种，绿藻门和甲藻门是其主要的

摄食类群，分别占总食物的 37.94%和 36.11%。有研

究表明，长牡蛎对 2 μm 颗粒物的保留效率仅为 50% 

(Riisgard, 1988)，但本研究却在长牡蛎胃含物中发现

了大量<2 μm 的共球藻纲 Picochlorum 属单细胞海洋

绿藻。造成这种现象的原因推测有两点，一是王芳等

(1998)通过扫描电镜观察了太平洋牡蛎的鳃结构，发

现它的过滤器官孔隙直径<1 μm，可以有效地滤取大

多数浮游植物细胞。作为长牡蛎适口饵料的硅藻类浮

游植物在该区域含量较低，仅占总真核浮游生物的

8.48%，在这种情况下，占比 56.49%的绿藻门可通过

长牡蛎的多次滤取成为了其补充碳源，有研究表明，

贝类的饵料结构与海区浮游植物种类和数量明显相

关(郭皓等, 1999)。二是绿藻分泌大量的胞外聚合物，

使藻表面带有负电荷和具有粘附性 (Gutnick et al, 

2000; Pal et al, 2008)，藻细胞通过静电及吸附作用形

成藻–菌、藻–藻聚合体(许荔萍, 2017)，增大了微藻

粒径，从而增加了长牡蛎对其的保留效率。长牡蛎的

胃中除含有大量海洋性天然饵料如绿藻、甲藻等外，

还有相当数量的链型植物(主要为菊亚目菊科中的类

群)。可能的解释是长牡蛎的采样区域位于荣成桑沟

湾靠近楮岛村的牡蛎养殖区，楮岛村的马路两边及田

地附近栽种了大量的剑叶金鸡菊(Coreopsis lanceolata)，

花期为 5—9 月，为入侵种类，繁殖力很强，通过“风传

媒”方式传播(曾建军等, 2012)。一方面，剑叶金鸡菊

的花粉随海风传播到海水中，经过海流的传播，这些

颗粒可能被长牡蛎滤食；另一方面，其叶片等组织脱

落腐烂后，随着雨水流入海水中被长牡蛎摄食。这在

一定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，而且还摄食链型植物。 

在长牡蛎胃含物中，还发现了相当比例的原生动

物(其主要为顶复门、纤毛门和微型鞭毛虫类等)，占

总真核生物的 4.11%。原生动物消耗细菌和微微型浮

游生物(Leakey, 1992)，并且被众多中型浮游动物(尤

其是桡足类)所摄食(Hartmann et al, 2011)，它们被认

为是微微型浮游生物与微型或者大型浮游生物之间

的主要营养纽带，在海洋食物网中起着承上启下的作

用(Stoecker et al, 1990)。在长牡蛎胃中发现了 4.11%

的原生动物，这也说明了原生动物在微微型浮游生物

与滤食性贝类之间也充当着重要的桥梁作用，在浮游

植物匮乏甚至充足时，原生动物可作为滤食性贝类的
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补充碳源。有研究表明，海洋中超过 50%的初级生产

力是由<3 μm 的单细胞浮游植物所贡献 (Benovic, 

1986)，在本研究区域更是占海水中总真核生物的

56.49%。这部分浮游植物虽不能被滤食性贝类有效保

留，但它们可以通过原生动物实现对其的间接利用，

微微型浮游植物通过这种“打包”作用将能量传递到

滤食性贝类中。以微微型浮游植物为起点的微型生物

食物网在浅海贝类养殖生态系统中占有十分重要的

地位。在所处养殖水体中，Picochlorum 属、海鞘纲、

哲水蚤属、共生藻属和海链藻属中的浮游生物为主要

类群；在长牡蛎胃含物中，Picochlorum 属、共生藻

属、菊科和海链藻属中的生物为其主要类群。通过对

长牡蛎胃含物内和所处养殖水体中物种组成和相对

丰度百分比相似性分析可知，长牡蛎可滤食的物种平

均占所在海域中物种的一半以上，但主要摄食的种类

只 有 有 限 的 几 类 ， 这 与 张 雪 (2013) 对 虾 夷 扇 贝

(Patinopecten yessoensis)的食性研究结果相一致。调

查期间，长牡蛎倾向于摄食占调查区域真核浮游生物

丰度比例较高的微微型绿藻、共生藻属和海链藻属中

的浮游植物，说明长牡蛎对食物具有选择性且受海域

可摄食浮游生物丰度的影响，可摄食浮游生物丰度的

变化可引起长牡蛎的食物组成及相对丰度的变动。 

本研究发现，长牡蛎胃含物中含有水体中不存在

的 OTUs 572 个，造成这种现象的原因推测有以下几点：

一方面长牡蛎胃含物特有 OTUs比对归类后主要为顶

复门艾美球虫科(Eimeridae)、壶菌门(Chytridiomycota)

壶菌纲(Chytridiomycetes)和链型植物豆科中的生物，

艾美球虫科和壶菌纲中的一些种类可以寄生在贝类

的肠道中(周永灿, 2000; 陈皓文等, 2007)，而水体中

的含量较低，达不到检测限度；豆科植物(Leguminosae)

来自于陆地，并不是海洋中的常驻物种，被长牡蛎摄

食后在消化道中需一定时间才可以被完全消化吸收，

推测在此期间，豆科植物的腐烂组织可能已随海流飘

走或是沉入海底，采集的水样具有偶然性，没有采集

到，后续会增加采样数量以消除偶然性误差。另一方

面，长牡蛎胃含物中特有的物种在海水中的占比非常

低，低于检测限度(0.5 ng/μL)，无法对其 DNA 进行

扩增，但通过生物富集作用这些较低的物种在长牡蛎

的胃含物中进行积累，从而在胃含物中检测到。 

研究表明，长牡蛎胃含物中真核生物成分复杂，

食物来源丰富，不仅含有浮游植物等初级生产者，还

包括原生动物等次级消费者。本研究采用高通量测序

技术成功识别出夏季长牡蛎的食物组成，但海洋中的

浮游生物随季节变化，这也在很大程度上左右着滤食

性贝类的饵料结构组成，后续将尝试将时间步长加密

到季节尺度，为系统掌握不同季节长牡蛎的食谱组成

“快照”奠定基础。 
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Abstract    Filter-feeding bivalves have a wide range of food sources, including phytoplankton, organic 

detritus, and zooplankton, among others. In order to identify the food composition of filter-feeding bivalves, 

Crassostrea gigas cultured in Sanggou Bay, a typical northern large-scale mariculture bay, were used in 

the experiment. The eukaryotic composition of the stomach contents of C. gigas and of the ambient 

seawater column were analyzed using Illumina sequencing technology, in August 2019. Overall, 111,359 

reads were optimized, and 239 operational taxonomic units were recognized by amplifying the 18S rDNA 

V4 loci sequences. The eukaryotes found in the stomach contents of C. gigas belonged to 34 phyla, with 

the majority belonging to Chlorophyta, Pyrrophyta, Streptophyta, Bacillariophyta, and Protozoa. As for 

the composition of the ambient seawater, the eukaryotes belonged to 37 phyla and they were mainly 

classified under Chlorophyta, Chordata, Arthropoda, Dinophyceae, and Bacillariophyta. The analysis 

showed that phytoplankton is the main food source for C. gigas, although Streptophyta and Protozoa 

accounted for a non-negligible portion of the total food content—10.43% and 4.11%, respectively. These 

results provide insights to further understand the feeding ecology of filter-feeding bivalves, as well as 

their role in material cycles and energy flow in mariculture ecosystems. 

Key words    Stomach contents; 18S rDNA; High-throughput sequencing; Crassostrea gigas; Sanggou 

Bay 
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