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不同长牡蛎群体对海水酸化的生理响应差异分析 

宋宏策, 姜秋云, 李玲玲, 战  蕊, 魏  磊, 王晓通 

(鲁东大学 农学院, 山东 烟台 264025) 

摘要: 海水酸化暴露可对海洋生物产生多层面的影响。本研究以潮间带野生与潮下带养殖长牡蛎(不同

生境背景)的不同组织(鳃、外套膜及消化腺)为研究对象, 分析在室内调控 pCO2 模拟海水酸化暴露条件

下, 其基础代谢活动、能量代谢以及氧化应激相关指标的变化情况。结果显示: 海水酸化暴露后, 两种

长牡蛎(Crassostrea gigas)的基础代谢过程均受到了一定抑制作用且受影响程度差异明显。潮间带野生

与潮下带养殖长牡蛎的关键生理过程(能量代谢及氧化应激)对海水酸化暴露存在不同的响应变化, 表

明两种长牡蛎应对海水酸化的调节机制可能存在差异。依据 PLS-DA 分析结果显示, 在所有生理指标

中, 对样本的差异贡献较高(VIP 值>1)的指标为: SDH、AST、ATPase、ATP 含量、糖原含量、CAT、

GST 及 SOD, 表明海水酸化暴露后, 在两种长牡蛎的 3 种组织中上述指标的响应变化程度更大。综合

评价分析多个生理指标的整体变化揭示: 在海水酸化暴露条件下, 潮间带野生长牡蛎比潮下带养殖长

牡蛎对海水酸化的生理响应更为剧烈; 相比于鳃及消化腺组织, 长牡蛎外套膜组织可能受影响更大。 
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海水酸化是指由于吸收大气中过量二氧化碳而

导致海水逐渐变酸的现象, 随之所产生的海水 pH 值

下降、碳酸盐体系失衡等海洋化学性质变化可能会

对海洋动物的生存产生严重影响[1]。中国海域辽阔、

海岸线漫长, 且在部分海区已经显现出海水酸化进

程加快的趋势[2]。长牡蛎(Crassostrea gigas)是中国主

要的水产养殖贝类, 具有生长速度快、适应性强等优

点[3]。在自然的环境下, 野生长牡蛎多出现在潮间带

海域, 附着在岸边的岩石上, 由于潮汐的影响, 潮间

带生长的长牡蛎会时而暴露在空气中, 时而浸没在

水下。相反, 在海湾的养殖场内, 长牡蛎在水泥池中

育苗, 投放在以尼龙绳穿线扇贝壳或牡蛎壳而成的

附着基上 , 悬挂在筏架上 , 在海水中进行垂下式养

殖。因此, 养殖的长牡蛎均在潮下带生长, 其整个生

活史都在水下完成。积年累月的生境差异, 可能对长

牡蛎产生生态多样性的影响, 进而可能在一定程度

上改变了潮间带野生与潮下带养殖长牡蛎的环境适

应能力 , 并且与野生群体相比 , 养殖群体由于近亲

繁殖或只在小范围内选择亲本, 可能会导致其遗传

变异性的降低[4, 5]。 

海洋酸化对海洋生物的主要生理过程均有可能

产生负面影响, 且对于不同海洋生物类群的影响存

在一定的种间差异 , 即使同源性很高的物种 , 或是

同一物种的不同群体间也有可能表现出完全不同的

响应情况[6, 7]。经海水酸化暴露后, 与野生悉尼岩牡

蛎(Saccostrea glomerata)群体相比, 选育悉尼岩牡蛎

群体的后代幼虫体型更大且具有较快的发育速度, 选

育养殖品种具有更好的耐受酸化能力, 这一发现表明

不同生境的同一物种对海水酸化的敏感性也存在显

著差异[8]。进一步的蛋白质组学研究发现, 悉尼岩牡
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蛎成体对海水酸化的响应在野生和选育群体中有着

明显的差异变化[9]。总的来说, 海洋酸化对海洋软体

动物的整个生活周期都可产生一定影响作用, 进而严

重影响海洋中的生物多样性, 打破原有的海洋生态平

衡, 最终导致海洋生态系统发生不可逆转的改变[10]。 

本研究以潮间带野生与潮下带养殖的两种长牡

蛎作为实验对象, 在了解其对海水酸化响应的基本

代谢特征的基础上 , 整合两种长牡蛎的不同组织

(鳃、外套膜及消化腺)在能量代谢及氧化应激等生理

指标上的响应差异情况, 综合评价存在生境差异的

两种长牡蛎对海水酸化的响应情况。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本实验所用长牡蛎均为壳长 3 cm~5 cm 左右的

稚贝。潮间带野生长牡蛎采集于烟台市月亮湾海滩

礁石, 潮下带养殖长牡蛎购置于烟台市芝罘岛牡蛎

养殖场。在实验室内对实验长牡蛎进行 3 周驯养后, 

筛选两种长牡蛎各 150 只, 随机分组进行海水酸化

暴露实验。实验组分别设置为: 潮间带野生与潮下带

养殖对照组, 潮间带野生与潮下带养殖海水酸化处

理组。向实验用海水中通气进行酸化条件的模拟暴

露实验。海水酸化处理组通入 CO2 和空气的混合气体

(pH 约为 7.6), 对照组通入周围空气(pH 约为 8.0)。暴

露周期为 21 d, 暴露处理过程中, 每天定时投喂微藻

饵料, 并在进食结束后更换预先通气处理好的酸化海

水, 在暴露过程中维持通气状态。在整个实验过程中, 

每天 1 次利用 pH 计、盐度计等监测海水化学参数(温

度、盐度、pH、pCO2 和总碱度等)的变化情况(表 1)。 

在海水酸化暴露结束前, 各实验组随机取样两种

长牡蛎, 分别开展标准代谢率(SMR)、耗氧率(OCR)

及滤食率(IR)的测定, 每组 3 个重复。海水酸化暴露

结束后, 解剖并切取长牡蛎的鳃、外套膜及消化腺组

织, 每组 6 个重复用于生理指标的检测。 

 
表 1  海水参数值 
Tab. 1  Seawater parameters 

参数 I-C I-O S-C S-O 

温度(℃) 14.00 ± 0.05 14.06 ± 0.05 14.10 ± 0.05 14.07 ± 0.05 

盐度 34.20 ± 0.08 34.27 ± 0.05 34.12 ± 0.08 34.13 ± 0.05 

pH 8.04 ± 0.02 7.62 ± 0.01 8.04 ± 0.01 7.64 ± 0.01 

总碱度(µmol/kg) 2 783.33 ± 24.95 2 776.67 ± 75.42 2 750.00 ± 58.88 2 836.67 ± 41.10 

注: I-C 为潮间带野生长牡蛎对照组; I-O 为潮间带野生长牡蛎酸化组; S-C 为潮下带养殖长牡蛎对照组; S-O 为潮下带养殖长牡蛎酸化组 

 

1.2  基础代谢指标的测定 

1.2.1  标准代谢率(SMR)和耗氧率(OCR) 

本实验参考已有实验方法测定 SMR 和 OCR 指

标[11, 12]。采用静水密闭式呼吸实验方法, 实验前需将

贝壳表面的附着生物处理干净, 实验每组设置 1 个呼

吸瓶作为空白对照, 同时设置 3 个呼吸瓶作为实验

组, 每个呼吸瓶体积为 5 L, 实验组中每个呼吸瓶放

12 只长牡蛎。测定之前, 为了避免摄食和环境变化

对新陈代谢产生影响, 实验组长牡蛎在测定之前禁

食 24 h, 并置于流水条件下适应 2 h。 

实验中 , 海水酸化处理组样本继续置于酸化海

水中进行检测, 而对照组则采用正常海水。在适应及

实验阶段保持海水的流速一致, 采用虹吸的方法使

PE 水槽内的使用水恒速, 实验时间为 2 h, 实验期间

保持呼吸瓶内水温恒定在 15℃。 

SMR 计算如下:  

2
0.8

*
SMR

O v

M


  

         2 1 2 1 2t t c cO DO DO DO DO         

其中, SMR 为标准代谢率(µmolO2/(g•h)); ρ(DOt1)和

ρ(DOt2)分别为放入实验组的呼吸瓶进水口、出水口

的 DO 质量浓度(mg/L); ρ(DOc1)和 ρ(DOc2)分别为空白

瓶进水口、出水口的 DO 质量浓度(mg/L); ΔO2 为呼吸

瓶进水口与出水口的溶氧差值(µmol/L); v 为呼吸瓶

进水口流速(L/h)；M 为长牡蛎的软体部干质量(g); 

0.8 为长牡蛎的异速生长系数。 

OCR 计算如下:  

2 *
OCR
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M
 

         2 1 2 1 2t t c cO DO DO DO DO         

其中, OCR 为耗氧率(mg/(kg•h)); ρ(DOt1)和 ρ(DOt2)分

别为放入实验组的呼吸瓶进水口、出水口的 DO 质

量浓度(mg/L); ρ(DOc1)和 ρ(DOc2)分别为空白瓶进水
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口、出水口的 DO 质量浓度(mg/L); ΔO2 为呼吸瓶进

水口与出水口的溶氧差值(µmol/L); v 为呼吸瓶进水口

流速(L/h); M 为长牡蛎的软体部干质量(g)。 

1.2.2  滤食率(IR)的测定 

本实验参考已有实验方法测定 IR 指标[13]。实验

采用静水法, 微充气, 实验每组设置 1 个烧杯作为空

白对照, 同时设置 3 个烧杯作为实验组, 每个烧杯体

积为 1 L, 实验组每组放 1 只长牡蛎, 试验时间为 2 h, 

期间微量充气, 分别测定试验前后水中饵料浓度。试

验结束后 , 解剖分离贝壳与软体部 , 将软体部置于

烘箱(70℃)中烘干至恒质量, 用分析天平称质量。饵

料浓度用血球计数板定量, 每个样本均定量 4 次, 取

其平均值, 并根据下式计算试验幼贝的滤食率。 

  0 0* *
IR
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 d tV C C S C

M t
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0
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其中, IR 为单位体质量的滤食率(cell/(g·h)); C0 和 Ct 分

别为试验开始和结束时水中的饵料浓度(104 个/mL); V

为试验水体体积(L); M 为长牡蛎的软体部干质量(g); 

t 为试验时间(h); Sd 为空白组饵料变化系数。 

1.3  能量代谢、氧化应激指标的测定 

各实验组称取 0.1 g 长牡蛎(鳃、外套膜及消化腺)

组织样本, 加入 4℃预冷的匀浆介质(pH=7.4, 0.01 mol/L 

TRIS, 0.0001 mol/L EDTA-2Na, 0.01 mol/L 蔗糖, 0.8% 

NaCl), 制备成 10 %的组织匀浆溶液。将组织匀浆溶液

4 000 rpm, 4℃离心 10 min, 取匀浆上清, 用于相关指

标的测定。采用南京建成生物工程研究所商业化试剂

盒 测 定 能 量 代 谢 指 标 包 括 : 谷 丙 转 氨 酶 (ALT, 

C009-1-1)、琥珀酸脱氢酶(SDH, A022-1-1)、谷草转氨

酶(AST, C010-1-1)、ATP 酶(ATPase, A070-1-2)、乳酸

脱氢酶(LDH, A020-2-2)、ATP 含量(A095-1-1)。氧化应

激指标包括: 过氧化氢酶(CAT, A007-1-1)、谷胱甘肽巯

基转移酶(GST, A004-1-1)、丙二醛(MDA, A003-1-1)、

总超氧化物歧化酶(SOD, A001-1-2)。长牡蛎组织样本

的总蛋白含量通过 BCA 法测定(A045-3-2)。 

利用南京建成生物工程研究所商业化试剂盒检

测与能量储存有关的糖原含量(A043-1-1), 称取 50 mg

的长牡蛎(鳃、外套膜及消化腺)组织样本, 浓硫酸脱

水生成糖醛衍生物后, 通过蒽酮比色法, 检测各样本

中的糖原含量。每个指标均重复测定 6 次。 

1.4  数据分析 

测定指标数据以 x s 表示, 通过 T 检验来分析

酸化组和对照组之间的差异情况。对能量代谢、氧

化应激等生理指标开展多元统计方法 , 分别采用

SPSS 22.0 及 SIMCA 14.1 软件进行主成分分析

(Principal Component Analysis, PCA)及偏最小二乘判

别分析 (Partial Least Square-Discriminant Analysis, 

PLS-DA)。对于长牡蛎群体的差异情况, PCA 分析可

通过减少变量的维度, 提供一个较为粗略的概述。对

于不同组织间的区分, 则应用 PLS-DA 分析来预测

变量的分区, 提高模型的解释性。 

2  结果与分析 

2.1  海水酸化对基础代谢指标的影响 

在 21 d 海水酸化暴露后, 相较于对照组, 潮间带

野生长牡蛎的基础代谢指标极显著下调 (P<0.01), 

SMR 下调 62.44%, OCR 下调 68.97%, IR 下调

82.20%。相较于对照组, 潮下带养殖长牡蛎仅 IR 影

响显著(P<0.05), 下调 58.82%。而 SMR 和 OCR 在海

水酸化暴露后均未显著变化(P>0.05, 表 2)。上述结果

显示, 海水酸化暴露对长牡蛎的基础代谢过程产生

了一定影响, 且潮间带野生长牡蛎基础代谢活动的

响应程度更加剧烈。 

2.2  海水酸化对长牡蛎不同组织中能量代

谢及氧化应激指标的影响 

如表 3 所示, 在海水酸化暴露后, 与对照组相比, 

 
表 2  海水酸化对长牡蛎基础代谢指标影响 
Tab. 2  Effects of seawater acidification on basal metabolic indexes of C. gigas 

指标 I-C I-O S-C S-O 

SMR (μmolO2/(g·h)) 135.58 ± 8.48 50.92 ± 3.90 ** 75.04 ± 9.18 69.91 ± 9.73 

OCR (mg/(kg·h)) 3.90 ± 0.07 1.21 ± 0.10 ** 2.19 ± 0.87 1.78 ± 0.20 

IR (cell/(g·h)) 2.75×10–2 ± 9.39×10–4 7.36×10–3 ± 1.94×10–3 ** 2.03×10–2 ± 3.65×10–3 8.36×10–3 ± 5.10×10–4 *

注: *. P<0.05; **. P<0.01; I-C. 潮间带野生长牡蛎对照组; I-O. 潮间带野生长牡蛎酸化组; S-C. 潮下带养殖长牡蛎对照组; S-O. 潮下带养

殖长牡蛎酸化组 
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潮间带野生长牡蛎鳃组织的 ALT、AST、GST 和 SOD

成显著上调(P<0.05), 而总 ATPase、ATP 含量、糖原

及 CAT 则出现显著下调(P<0.05)。与潮间带野生长

牡蛎鳃组织在海水酸化暴露后相比, 潮下带养殖长

牡蛎鳃组织中总 ATPase、糖原和 CAT 呈现相反的显

著上调趋势(P<0.05), 而 MDA 和 SOD 则出现显著下

调(P<0.05)。 

在海水酸化暴露后 , 潮间带野生长牡蛎外套膜

组织的总 ATPase、LDH、ATP 含量和 MDA 显著高

于对照组(P<0.05)；而潮下带养殖长牡蛎外套膜中, 

SDH、GST、MDA 显著高于对照组(P<0.05), 糖原则

显著低于对照组(P<0.05)。 

在海水酸化暴露后 , 潮间带野生长牡蛎消化腺

组织的 ALT、总 ATPase、ATP 含量和 SOD 显著上调

(P<0.05), 而在潮下带养殖长牡蛎消化腺组织中, 仅

SOD 显著高于对照组(P<0.05), MDA 显著低于对照

组(P<0.05)。 

上述结果显示 , 在海水酸化暴露后 , 长牡蛎不

同组织中的能量代谢及氧化应激过程存在差异响应

变化, 且相关生理指标的变化趋势在潮间带野生与

潮下带养殖两种长牡蛎中亦存在差异性。 

2.3  PCA 分析潮间带野生与潮下带养殖长

牡蛎对海水酸化的响应差异 

分别对海水酸化暴露条件下潮间带野生与潮下

带养殖长牡蛎的指标响应变化进行 PCA 分析, 探究

海水酸化对两种长牡蛎各指标的影响差异情况, 同

时对所有长牡蛎(总体)进行 PCA 分析, 在长牡蛎总

体范围内评价潮间带野生与潮下带养殖长牡蛎对海

水酸化的综合响应差异。首先对各个指标的原始数

据进行标准化处理。再提取主成分, 分别提取潮间带

野生长牡蛎、潮下带养殖长牡蛎以及长牡蛎总体数

据的前 4、5 及 6 个主成分, 其累积方差贡献率分别

为 85.397%、87.611%及 87.379%, 说明在变量不丢

失的前提下, 提取的主成分能够较为全面地概括数

据信息。然后, 通过提取到的主成分计算潮间带野生

与潮下带养殖长牡蛎及长牡蛎总体的各指标权重。

通过单独群体下各指标的权重来分析潮间带野生与

潮下带养殖长牡蛎各指标的影响程度。最后, 通过总

体群体下的各指标的权重来计算此两种长牡蛎的综

合得分, 综合得分可以反映出两种长牡蛎在海水酸

化胁迫下的综合响应程度。 

由表 4 可知, 海水酸化对潮间带野生与潮下带

养殖长牡蛎各个指标的影响程度不同。在潮间带野

生长牡蛎中 , 各指标的影响权重从大到小排序为 : 

糖原、LDH、MDA、ATPase、GST、SOD、ALT、

ATP、CAT、AST 及 SDH, 而潮下带养殖长牡蛎中

各指标的影响权重从大到小排序为 : ATP、SDH、

ATPase、糖原、MDA、AST、CAT、GST、SOD、

LDH 及 ALT。由上述影响权重可知, 潮间带野生长

牡蛎的氧化应激相关指标权重相对较大, 潮下带养

殖长牡蛎的能量代谢相关指标权重相对较大, 这表

明 , 海水酸化暴露条件下 , 潮间带野生长牡蛎的氧

化应激相关生理过程受影响程度大于潮下带养殖长

牡蛎, 而潮下带养殖长牡蛎的能量代谢相关生理过

程受影响程度则大于潮间带野生长牡蛎。 

 
表 4  潮间带野生与潮下带养殖长牡蛎及总体的各指标权重 
Tab.4  The weights of intertidal wild-type and subtidal 

selectively bred and all of C. gigas 

指标 潮间带 潮下带 总体 

ALT 0.08 0.03 0.02 

SDH 0.04 0.13 0.12 

AST 0.05 0.10 0.14 

ATPase 0.10 0.13 0.02 

LDH 0.14 0.04 0.09 

ATP 0.08 0.14 0.14 

糖原 0.15 0.13 0.04 

CAT 0.08 0.06 0.11 

GST 0.09 0.06 0.09 

MDA 0.11 0.13 0.12 

SOD 0.09 0.05 0.12 

 
利用长牡蛎总体各指标权重计算潮间带野生与

潮下带养殖长牡蛎综合得分 , 得分越高 , 表明越容

易受到海水酸化暴露的影响。潮间带野生与潮下带

养殖长牡蛎得分分别为 0.38 和 0.12。上述结果显示, 

海水酸化暴露对这两种不同生境背景的长牡蛎造成

了不同程度上的生理响应差异; 在海水酸化暴露条

件下, 潮间带野生长牡蛎可能比潮下带养殖长牡蛎

受到了更大的影响。 

2.4  PLS-DA分析潮间带野生与潮下带养殖

长牡蛎各组织对海水酸化的响应差异 

对所有海水酸化处理组及对照组构建模型分析, 

PLS-DA 得分图参数显示 R2X=0.593, R2Y=0.835 和

Q2=0.804, 表明所建模型有效。如图 1 所示, 潮间带

野生与潮下带养殖长牡蛎不同的组织样本(鳃、外套膜
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及消化腺)在海水酸化暴露后可完全分开, 这说明长

牡蛎能量代谢及氧化应激等生理指标变化可能存在

组织间的差异。按照 PLS-DA 结果列出变量重要性值

(VIP), VIP 值越大, 说明对样本差异的贡献越大。本研

究中, 差异较大(VIP 值>1)的指标为: SDH、AST、

ATPase、ATP 含量、糖原、CAT、GST 及 SOD, 且上

述指标在能量代谢、氧化应激过程中发挥重要作用, 

说明潮间带野生与潮下带养殖长牡蛎的鳃、外套膜及

消化腺组织可通过调节体内能量代谢、氧化应激过程

抵抗海水酸化胁迫, 且潮间带野生与潮下带养殖长牡

蛎不同组织应对海水酸化的调节机制可能存在差异。 

对潮间带野生与潮下带养殖长牡蛎不同组织及

其对照组进行 PLS-DA 分析, 如图 2 所示, 在海水酸

化后, 潮间带野生与潮下带养殖长牡蛎的鳃、外套膜

及消化腺组织与对照组样本明显分离, 说明海水酸

化对潮间带野生与潮下带养殖长牡蛎体内不同组织

的能量代谢、氧化应激等相关生理过程造成影响。

相较于鳃、消化腺组织, 海水酸化暴露后潮间带野生

长牡蛎的外套膜组织样本与对照组样本分布相距更

远, 说明海水酸化暴露对潮间带野生长牡蛎外套膜

组织能量代谢及氧化应激生理过程影响更为明显。

与潮下带养殖长牡蛎各个组织相比, 潮间带野生长

牡蛎的鳃、外套膜及消化腺组织的酸化处理样本与 

对照样本分离更明显, 且分别位于图的不同象限。相

较于潮下带养殖长牡蛎, 潮间带野生长牡蛎各个组

织的样本分布更为分散。上述分析结果表明, 长牡蛎

不同组织对海水酸化存在差异响应, 且相比于鳃及

消化腺, 外套膜组织受影响最大。 

 

图 1  长牡蛎总体 PLS-DA 图 

Fig. 1  PLS-DA diagram of all C. gigas 

绿色圆点为鳃组织, 蓝色圆点为外套膜组织, 红色圆点为消化腺

组织; I-C. 潮间带野生长牡蛎对照组; I-O. 潮间带野生长牡蛎酸

化组; S-C. 潮下带养殖长牡蛎对照组; S-O. 潮下带养殖长牡蛎

酸化组; G. 鳃组织; M. 外套膜组织; D. 消化腺组织 

The green dot is the gill tissue, the blue dot is the mantle tissue, and 
the red dot is the digestive gland tissue; I-C. the control group of 
intertidal wild-type C. gigas; I-O. the seawater acidification group 
of intertidal wild-type C. gigas; S-C. the control group of selectively 
bred C. gigas; S-O. the seawater acidification group of selectively 
bred C. gigas; G. the gill tissue; M. the mantle tissue; D. the diges-
tive gland tissue 
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图 2  潮间带野生与潮下带养殖长牡蛎不同组织的 PLS-DA 图 

Fig.2  PLS-DA diagrams of different tissues in intertidal wild-type and subtidal selectively bred C. gigas 

蓝色三角为对照组, 绿色圆点为海水酸化暴露组; I-C. 潮间带野生长牡蛎对照组; I-O. 潮间带野生长牡蛎酸化组; S-C. 潮下带养殖长牡

蛎对照组; S-O. 潮下带养殖长牡蛎酸化组; G. 鳃组织; M. 外套膜组织; D. 消化腺组织 

The blue triangle is the control group, the green dot is the seawater acidification exposure group; I-C. the control group of intertidal wild-type 
C. gigas; I-O. the seawater acidification group of intertidal wild-type C. gigas; S-C. the control group of selectively bred C. gigas; S-O. the 
seawater acidification group of selectively bred C. gigas. G. the gill tissue; M. the mantle tissue; D. the digestive gland tissue 

 

3  讨论 

已有研究显示 , 软体动物可通过调控自身的基

础代谢活动 , 如降低摄食率等 , 来应对外界的环境

变化[14-16]。本研究中, 海水酸化暴露对潮间带野生与

潮下带养殖长牡蛎基础代谢活动(SMR、OCR、IR)

均产生了一定程度的影响。相较于潮下带养殖长牡

蛎, 潮间带野生长牡蛎基础代谢活动的响应程度更

加剧烈, 且多种生理指标出现了更为积极地应对调

整, 可能表明其对海水酸化具有更强的适应性。 

生理指标的检测显示, 仅 ATPase 及 MDA 在潮

间带野生与潮下带养殖长牡蛎对照组的比较中均未

出现显著差异, 而其他指标在两种长牡蛎间均有差

异变化的表现。而海水酸化暴露后, 各种生理指标亦

出现了不同的变化响应。说明相同物种的不同群体

受不同生存环境影响出现不同的生理响应变化, 且

在应对海水酸化暴露时, 亦可通过不同的方式调整

体内生理过程, 以应对环境变化的威胁。本实验中的

海水酸化暴露过程均是将长牡蛎浸没在水下开展的, 

因此, 暴露方法本身可能对潮间带野生长牡蛎就是

一种较大的干扰 , 另外 , 实验材料因为来自于不同

长牡蛎群体, 存在其群体遗传背景不同产生系统误

差而非生存环境造成差异的可能性, 从而导致两种

长牡蛎对照组以及实验组在生理指标上出现了较大

的差异变化。 

生物机体生命活动的正常进行需要能量来维持, 

ATP 是主要的供能物质, 糖原是能量储备物质[17, 18], 

而 ALT、SDH、AST、ATPase、LDH 则是能量代谢

过程中的关键酶类。在潮间带野生长牡蛎中, 海水酸

化暴露对 ATPase、LDH、糖原影响较大, 表明 ATPase

水解 ATP 释放能量、LDH 参与的糖酵解和 TCA 循

环及糖原分解供能等能量代谢过程受海水酸化的影

响较大[19-21]。而潮下带养殖长牡蛎中, SDH、ATPase、

ATP、糖原受影响较大, 这可能是在海水酸化暴露条

件下, 潮下带养殖长牡蛎可通过调节机体 ATP 的浓

度 , 来保证自身能量供给以抵抗外界海水酸化 , 同

时 SDH、ATPase 参与 TCA 循环, 分解糖原, 调控能

量代谢以应对海水酸化的胁迫作用[22-26]。 

环境胁迫可使水生动物产生大量的氧自由基 , 

机体组织中活性氧的增多可诱导抗氧化剂和抗氧化

酶体系的反应[27]。氧自由基攻击生物膜可产生脂质

过氧化产物—MDA[28], 最终造成生物膜的损伤、渗

漏, 甚至细胞的死亡。GST 是体内清除自由基的重要

酶, 具有清除过氧化物及解毒双重功能[29]。潮间带野

生与潮下带养殖长牡蛎的 MDA 及 GST 均受到海水

酸化暴露的较大影响, 表明海水酸化暴露可造成长

牡蛎体内发生脂质过氧化, 同时长牡蛎利用 GST 清

除体内过氧化物, 防止机体损伤。当生物受到外界胁

迫后, SOD和 CAT可被激活, 清除自由基, 保护细胞

内稳态[30]。在海水酸化暴露后, 潮间带野生长牡蛎中

SOD 受影响程度较大, 而潮下带养殖长牡蛎 CAT 受

影响较大, 表明长牡蛎抗氧化酶系统在应对海水酸

化暴露的过程中扮演重要角色。 

在海水酸化暴露后 , 潮间带野生与潮下带养殖
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长牡蛎在基础代谢及关键生理过程(能量代谢及氧化

应激)上存在差异响应情况。通过 PCA 分析两种不同

生境背景的长牡蛎对海水酸化的响应差异, 表明相

比于潮下带养殖长牡蛎, 潮间带野生长牡蛎可能对

海水酸化暴露的生理响应更为剧烈。通过 PLS-DA

分析长牡蛎的不同组织对海水酸化的响应差异, 结

果表明不同组织应对海水酸化的调节机制可能存在

差异。相比于长牡蛎的鳃及消化腺组织, 外套膜组织

受海水酸化的影响更大。 
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Abstract: The impact of seawater acidification exposure could pose many effects on marine organisms. In this 

study, different tissues including gills, mantles, digestive glands of intertidal wild-type and subtidal selectively bred 

Crassostrea gigas, whose habitats and backgrounds were distinct, were taken as research objects to analyze the 

changes of basal metabolism, and the related indicators of energy metabolism and oxidative stress under 

pCO2-driven seawater acidification exposure. The results showed the basal metabolic processes were inhibited, and 

with distinct differences of intertidal wild-type and subtidal selectively bred oyster under seawater acidification 

exposure. The physiological processes (energy metabolism and oxidative stress) of these two kinds of C. gigas may 

have different changes, and the regulating mechanism may be different in response to seawater acidification. Ac-

cording to the PLS-DA analysis, the physiological indicators that contribute significantly to the difference of sam-

ples (VIP value>1) are: SDH, AST, ATPase, ATP, glycogen content, CAT, GST and SOD, indicated that the above 

indicators in three tissues of both oysters was more varied to seawater acidification. Comprehensive analysis of the 

changes of multiple physiological indicators revealed that intertidal wild-type C. gigas may be more severely af-

fected than subtidal selectively bred C. gigas in physiological response, and the mantle tissues may be more influ-

enced than gill and digestive gland tissues under seawater acidification exposure. 
 

                                                                       (本文编辑: 谭雪静) 


