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基于脂肪酸谱与化学计量学的鲫产地溯源技术研究

秦    雷1*    钮    冰1*    吕继洲2#    陈    沁1#

(1. 上海大学生命科学学院, 上海 200444; 2. 中国质量检验检测科学研究院, 北京 100176)

摘要: 水产品地理溯源技术是支撑长江“十年禁渔”政策实施的重要手段。为提升监管部门的执法能力, 本研

究以鲫(Carassius auratus)为对象, 基于其肌肉组织脂肪酸谱的地域差异, 结合主成分分析(PCA)、正交偏最小

二乘判别分析(OPLS-DA)和线性判别分析(LDA)等化学计量学方法, 构建产地溯源判别模型。结果表明, 长江

与非长江鲫的产地判别模型总判别准确率达96.4%, 交叉验证准确率为94.0%; 针对长江不同江段构建的区域

判别模型准确率更高, 总判别率达100%, 交叉验证准确率为96.7%。研究结果表明, 脂肪酸谱结合多元统计分

析可作为鲫产地识别的有效技术路径, 具备良好的实用性与推广潜力, 有望为“十年禁渔”政策实施、水产品

市场监管及长江流域生态保护提供科学支撑。
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长江在我国经济发展、生态保护和社会进步

中具有举足轻重的地位。其复杂的地形地貌和水

系构成了多样的生态环境, 孕育了丰富的水产资

源。然而, 近年来受水利工程建设、过度捕捞及环

境污染等多重因素影响, 长江流域生态系统遭到严

重破坏, 水产品资源日益枯竭。数据显示, 受威胁

的鱼类物种数量占全国受威胁种类的四分之一以

上
[1], 为应对这一生态危机, 我国自2020年起正式实

施“十年禁渔”政策, 旨在通过全面禁止渔业捕捞,
恢复长江生态环境与生物多样性。禁渔期间的核

心管控措施包括全面禁捕、强化执法监督等
[2]
。地

理溯源技术作为关键支撑手段, 能够精准追溯水产

品来源, 有效阻断非法捕捞渔获物的市场流通, 显
著降低对长江野生鱼类种群的捕捞压力, 从而保障

“十年禁渔”政策的有效实施。该技术还通过增强

监管效能、震慑非法捕捞等行为, 助力鱼类自然繁

殖、种群恢复及生态系统结构与功能的改善, 有效

保障了水产品合法性及生态修复成效
[3, 4]

。

目前, 水产品地理溯源技术主要包括: 元素分

析法
[5, 6]

、组学分析法
[7]
、光谱法

[8, 9]
及耳石微化学

法
[10]
。元素分析法虽然在一定程度上能反映产地

差异, 但因仪器成本高、分析周期长, 且对相邻环

境差异不敏感, 导致其应用受到限制
[11]; 组学分析

法尽管具备较强的分辨能力, 但检测成本昂贵、流

程复杂, 不适用于大规模样品筛查
[12]; 光谱法虽然

具备分析速度快的优势, 但灵敏度较低, 难以辨析

产地间的细微差异
[13, 14]

。对于分布广泛, 且多来源

于环境特征相近的邻近水体或养殖场的水产品, 上
述方法在区分其地理来源细微差异方面均存在一

定局限性。耳石微化学法虽能提供个体生长履历

及栖息环境信息, 准确性较高, 但对取样技术、实

验设备与化学分析条件要求较高, 限制了其在实际

监管中的推广
[15]
。相比之下, 脂肪酸组成分析法优

势显著, 该方法根据生物体脂质代谢、饵料和水域
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环境的密切关系, 可有效捕捉不同地域的环境与食

源特征
[16, 17]

。且其样品前处理简单, 检测成本适中,
具有高通量应用的潜力。近年来研究表明不同产

地水产品由于生存环境、摄食来源及代谢差异, 其
肌肉组织中脂肪酸组成具有明显的地域特征

[18, 19],
结合主成分分析 (Principal Component  Analysis,
PCA)、正交偏最小二乘判别分析(Orthogonal Partial
Least  Squares-Discriminant  Analysis,  OPLS-DA)等
化学计量学方法对脂肪酸数据进行降维处理, 能够

有效揭示不同产地样本之间的相似性与差异性
[20],

因而脂肪酸分析联合化学计量学已成为一种实

用、高效的地理溯源技术。

鲫 (Carassius  auratus)隶属鲤形目 , 鲤科 , 鲫
属。环境适应能力强, 分布范围广, 是我国最重要

的淡水经济鱼类之一, 作为杂食性鱼类, 鲫以有机

碎屑、水草及摇蚊幼虫等为食, 在不同水域的生态

系统稳定中起到了重要的作用, 鉴于鲫作为长江流

域分布广泛的鱼类, 其地理溯源技术的研究对禁渔

期内的管控措施实施具有重要意义。目前, 基于脂

肪酸分析的地理溯源技术 , 已应用于沙丁鱼
[21]
、

鲤
[22]
及大黄鱼

[23]
等水产品的地理溯源中。鲫、鲤

和大黄鱼等鱼类通过摄食行为积累脂肪酸, 其脂肪

酸组成能够有效反映栖息环境中的饵料组成与水

文特征
[24]; 鲤作为鲫的同科近缘物种, 其生理代谢

途径具有一定的相似性
[25]; 此外, 大黄鱼与沙丁鱼

的相关研究也表明, 脂肪酸溯源技术在海水环境中

同样具备适用性与有效性。由于不同产地水产品

所处水环境、底栖生物及饵料资源存在差异
[26]
。

因此, 本研究以鲫肌肉组织脂肪酸谱为基础, 结合

PCA、OPLS-DA与线性判别分析(Linear Discrimi-
nant Analysis, LDA), 构建长江与非长江鲫及长江

流域不同江段鲫的产地判别模型, 旨在为“十年禁

渔”期间的水产品源头监管提供技术支撑, 确保市

场中水产品的合法性, 助力渔业资源的可持续管理

与生态保护。

 1    材料与方法

 1.1   材料与试剂

2024年9—12月 , 从重庆、荆州、仙桃、武

汉、岳阳、安庆、铜陵、芜湖、金寨、南京、泰

州、太仓、淮安、盐城、上海、舟山等地采购和

采集鲫样品共83尾。其中重庆12尾、荆州6尾、仙

桃3尾、武汉3尾、岳阳3尾、安庆6尾、铜陵6尾、

芜湖3尾、金寨8尾、南京6尾、泰州3尾、太仓

6尾、淮安9尾、盐城3尾、上海3尾、舟山3尾。样

品在低温条件下运输至实验室, 使用手术刀取自鱼

体头部至尾柄之间的肌肉组织, 去除鱼皮、鱼骨及

红色肌肉层。处理后的样品经液氮速冻后储存于

–80℃超低温冰箱, 直至后续分析。

在本研究中, 长江鲫与非长江鲫的划分依据:
采自长江干流流经城市的鲫样本归类为长江鲫, 而
非长江干流流经城市的鲫样本则归为非长江鲫。

因此, 淮安、盐城、舟山和金寨所采集的鲫样品被

划分为非长江鲫, 其余城市样品均属于长江鲫。

对于长江不同江段鲫的划分, 则依据地理沿江

顺序自上游至下游进行城市归属划分。重庆江段

仅包含重庆市一个产地的样品; 荆州–武汉江段包

含荆州、仙桃、武汉和岳阳; 安庆–铜陵江段包括

安庆、芜湖和铜陵; 南京–上海江段包含南京、泰

州、太仓和上海。各江段的样本均按上述城市范

围进行归类。

实验中所用正己烷、甲醇 (CNW)、氯仿及

氢氧化钾 (KOH)均购自国药集团化学试剂有限

公司。

 1.2   实验仪器

实验中使用的主要仪器设备: Milli-Q 纯水系

统(Millipore), Precellys 24 Dual 多功能生物样品均

质器(Bertin Instruments), N-EVAP 112型氮吹浓缩

仪(Organomation), 以及 7890A-5975C 型气相色谱–
质谱联用仪(GC-MS, Agilent Technologies)。
 1.3   脂肪提取和甲酯化

脂肪提取　　采用改进的Bligh-Dyer法 [27]
。

称取50 mg鲫肌肉组织样本, 加入1 mL CM溶液(甲
醇﹕氯仿=2﹕1, v/v), 使用均质器均质3min后, 振荡提

取1h, 并离心分层。向所得上清液中加入250 μL
0.9% NaCl溶液, 再次震荡混匀并离心, 取下层氯仿

相, 于氮吹仪中吹干并称重, 获得总脂肪质量。

脂肪甲酯化　　将提取得到的脂肪样品溶解

于正己烷, 配制浓度为10 mg/mL的溶液; 随后加入

等体积的0.4 mol/L KOH-甲醇溶液, 振荡混匀后置

于37℃水浴中反应30min以进行甲酯化。反应结束

后加入等体积的去离子水, 震荡混匀并静置分层,
取上层正己烷相, 经过0.22 μm有机滤膜过滤后转

入进样瓶, 待气相色谱−质谱分析。

 1.4   鲫肌肉组织脂肪酸检测

鲫肌肉组织中脂肪酸的定性与定量分析采用

气相色谱−质谱联用技术(Gas Chromatography-Mass
Spectrometry, GC-MS)进行。采用面积归一化法对

脂肪酸相对含量进行定量分析。

色谱条件　　使用DB-WAX毛细管色谱柱

(30 m×250 μm×0.25 μm, Agilent Technologies)。程

序升温条件: 初始柱温为70℃, 保留2min; 以20℃/
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min升温至200℃; 再以1℃/min升至220℃; 随后以

2℃/min升至232℃; 最后以20℃/min升至240℃, 保
留5 min。进样口温度设为240℃, 进样体积1 μL, 采
用分流进样方式, 分流比为10﹕1。载气为高纯氦气

(纯度>99.99%), 流速为1.0 mL/min。
质谱条件　　采用电子轰击(Electron Impact,

EI)电离方式, 电子能量为70 eV。离子源温度设为

230℃, 质量扫描范围为30—550 m/z, 采集模式为全

扫描(Scan), 溶剂延迟时间设为3min。
 1.5   数据处理

数据整理与统计分析分别使用 Excel 和 IBM
SPSS Statistics 27软件完成。组间差异显著性检验

采用单因素方差分析(One-way ANOVA)进行。多

变量统计分析包括主成分分析(Principal Compo-
nent  Analysis,  PCA)和正交偏最小二乘判别分析

(Orthogonal Partial Least Squares Discriminant Analy-
sis,  OPLS-DA), 均在  SIMCA 14.1软件平台(Sarto-
rius Stedim Data Analytics AB)上完成。

模型(图 1)性能评估计算公式: 

准确率(Accuracy,ACC) = (TP+TN)/
(TP+TN+FP+FN) (1)

 

灵敏度(Sensitivity,SN) = TP/(TP+FN) (2)
 

特异性(Specificity,SP) = TN/(TN+FP) (3)

式中, TP为真阳性数; TN为真阴性数; FP为假阳性

数; FN为假阴性数。

 2    结果

 2.1   不同产地鲫肌肉组织脂肪酸组成

长江与非长江鲫肌肉组织脂肪酸组成　　本

研究采用气相色谱−质谱联用技术(GC-MS)对长江

与非长江鲫(C. auratus)肌肉组织的脂肪酸组成进

行检测, 共鉴定出18种脂肪酸。其中, 包括5种饱和

脂肪酸(SFA)、5种单不饱和脂肪酸(MUFA)和8种
多不饱和脂肪酸(PUFA) (表 1)。从含量分布来看,
长江鲫中PUFA含量相对较高 , 而非长江鲫中

SFA含量较高 , 两类样本间MUFA含量差异不明

显。在对具体脂肪酸进行显著性分析时发现, 除
C18﹕2n6c、C18﹕3n6、C20﹕1和C20﹕4n6这4种脂肪

酸在两类鲫肌肉组织中含量差异不显著外, 其余脂

肪酸在长江与非长江样本之间均存在显著性差异

(P<0.05), 表明脂肪酸组成在地域间具有较强的区

分能力。

长江与非长江鲫脂肪酸成分聚类热图如图 2所
示, 除3个非长江地区的鲫样本被误判为长江鲫外,
其余样本均被准确区分为两类。造成误判的主要

原因在于这3个非长江样本中C16:1和C18:3n3含量

较高, 与长江鲫的特征脂肪酸分布相似, 因此被聚

类算法错误归类。但总体而言, 该方法在长江与非

长江鲫之间展现出良好的聚类效果, 具有较高的地

理产地判别能力。

长江不同江段鲫肌肉组织脂肪酸组成　　进

 

表 1   长江与非长江鲫肌肉组织脂肪酸组成(平均值±标准差)
Tab.  1    Fatty  acid  composition  of  muscle  tissue  of  Yangtze  and
non-Yangtze crucian carp (mean±SD)

脂肪酸Fatty acid 长江Yangtze River 非长江Non-Yangtze River

C14﹕0 1.26±0.44a 0.47±0.16b

C16﹕0 19.08±2.84a 26.76±5.99b

C16﹕1 2.83±1.28a 1.65±0.90b

C17﹕0 0.79±0.57a 0.29±0.06b

C17﹕1 4.09±5.30a 0.08±0.14b

C18﹕0 10.83±5.84a 21.12±6.80b

C18﹕1n9c 12.66±9.53a 18.76±5.83b

C18﹕1n9t 6.60±5.68a 2.06±0.58b

C18﹕2n6c 10.85±8.43 14.13±4.82
C18﹕3n6 0.65±0.31 0.16±0.30

C18﹕3n3 1.84±0.92a 1.36±0.94b

C20﹕0 1.36±0.74a 0.28±0.08b

C20﹕1 3.21±6.34 1.63±0.75

C20﹕2 1.64±1.19a 0.73±0.30b

C20﹕3n3 4.43±3.96a 2.13±0.86b

C20﹕4n6 5.87±3.59 4.47±1.32

C20﹕5n3 2.55±2.58a 0.48±0.22b

C22﹕6n3 9.48±5.50a 3.46±1.02b

SFA 33.32±7.42a 48.92±12.35b

MUFA 29.38±10.49a 24.17±7.89b

PUFA 37.30±10.35a 26.84±5.52b

注 : 表中数据同一行右上角字母不同代表差异显著

(P<0.05); 下同
Note: Different letters in the upper right corner indicate statis-

tically significant differences (P<0.05); The same applies below
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图 1   混淆矩阵示意图

Fig. 1   Schematic diagram of the confusion matrix
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一步采用单因素方差分析(One-way ANOVA)对长

江不同江段鲫肌肉组织中脂肪酸组成进行比较, 结
果显示各江段间脂肪酸含量存在显著差异 (表 2; P<
0.05)。除C16﹕1和C18﹕3n3两种脂肪酸在各江段之

间无显著差异外, 其余脂肪酸含量均存在统计学差

异, 表明地理位置对鲫脂肪酸组成具有显著影响。

从不同江段的脂肪酸组成特征来看, 南京–上海段

与安庆–铜陵段鲫的脂肪酸谱较为相似 , 尤其是

PUFA含量显著较高, 其中C20﹕5n3与C22﹕6n3含量

明显高于其余江段。荆州–武汉段鲫以MUFA含量

较高为特征, 而重庆段鲫则表现出SFA含量最高、

PUFA含量最低的特点, 呈现出独特的脂肪酸组成
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图 2    长江与非长江鲫肌肉组织脂肪酸聚类热图

Fig. 2    Heat map of fatty acid clustering in muscle tissue of Yangtze and non-Yangtze crucian carp
 

表 2    长江不同江段鲫肌肉组织脂肪酸组成(平均值±标准差)
Tab. 2    Fatty acid composition of muscle tissue of crucian carp in different river sections of the Yangtze River (mean±SD)

脂肪酸Fatty acid 安庆–铜陵Anqing–Tongling 南京–上海Nangjing–Shanghai 荆州–武汉Jingzhou–Wuhan 重庆Chongqing

C14﹕0 1.49±0.26a 1.29±0.55a 0.95±0.32b 1.34±0.38a

C16﹕0 21.51±2.01a 19.20±1.48b 16.50±2.63c 19.09±2.96b

C16﹕1 2.51±0.63 2.95±1.81 2.60±1.30 3.33±0.76

C17﹕0 1.44±0.56a 0.95±0.34b 0.30±0.09c 0.35±0.15c

C17﹕1 2.71±4.06b 3.80±4.80b 0.28±0.06b 11.01±4.42a

C18﹕0 8.88±1.48b 10.10±4.03b 6.24±1.27b 20.09 ±4.96a

C18﹕1n9c 9.65±3.66b 10.15±5.18b 26.56±5.32a 2.80±0.58c

C18﹕1n9t 3.72±0.47b 5.07±2.86b 2.96±0.58c 17.04±2.27a

C18﹕2n6c 6.77±4.31c 13.81±8.27b 19.23±3.24a 1.02±0.30d

C18﹕3n6 0.45±0.34c 0.74±0.18ab 0.54±0.18b 0.88±0.39a

C18﹕3n3 2.12±0.80 2.00±1.19 1.89±0.61 1.21±0.72

C20﹕0 1.58±0.53b 1.36±0.47b 0.49±0.42c 2.15±0.53a

C20﹕1 1.04±0.32b 0.90±0.21b 9.89±10.27a 1.04±0.23b

C20﹕2 1.01±0.19b 1.01±0.30b 1.70±1.27b 3.30±1.07a

C20﹕3n3 3.25±4.08b 5.03±4.31b 1.83±0.57c 8.24±2.48a

C20﹕4n6 9.68±1.08a 7.75±1.56b 3.93±1.63c 0.69±0.72d

C20﹕5n3 5.41±2.41a 2.90±2.28b 0.53±0.24c 0.99±0.84c

C22﹕6n3 16.79±2.06a 10.98±2.17b 3.58±1.72c 5.43±1.88c

SFA 34.90±3.27b 32.90±4.40b 24.48±4.44c 43.02±3.67a

MUFA 19.63±3.62b 22.87±4.85b 42.28±7.27a 35.22±2.54b

PUFA 45.48±2.61a 44.23±6.39a 33.23±3.48b 21.76±5.62c
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模式, 可能反映了其生境条件的显著差异。

基于鲫肌肉组织脂肪酸谱的聚类分析结果如

图 3所示: 重庆段与荆州–武汉段样本分别聚为独

立的类别, 呈现出良好的分类效果; 而南京–上海段

与安庆–铜陵段样本之间存在一定程度的交叉归类,
聚为同一簇。该现象可能与地理距离相近、水文

环境和摄食结构相似有关, 从而导致这两个江段的

鲫脂肪酸组成趋于一致。

 2.2   不同产地鲫脂肪酸成分主成分分析

长江与非长江鲫脂肪酸成分主成分分析　　

本研究对长江与非长江鲫肌肉组织脂肪酸组成进

行主成分分析(Principal Component Analysis, PCA)。
结果如图 4A所示, 尽管长江与非长江鲫样本在得

分图中表现出一定的聚类趋势, 但整体区分效果有

限, 部分样本间存在重叠与交叉, 说明仅依靠PCA
难以完全实现地理来源区分。进一步通过载荷图

(图 4B)分析脂肪酸变量对主成分的贡献, 发现非长

江鲫中C18﹕1n9c和C18﹕2n6c含量较高, 对其样本聚

类具有显著贡献, 因而聚类效果相对较好。而长江

鲫样本中C17﹕1、C18﹕1n9t、C20﹕3n3、C18﹕3n3、
C20﹕5n3和C20﹕4n6等脂肪酸含量较高, 这些脂肪酸

在不同个体间存在较大变异, 导致长江鲫样本在得

分图中被分散为4个小簇, 从而降低了整体的聚类

清晰度。

长江不同江段鲫脂肪酸成分主成分分析　　对

长江不同江段鲫肌肉组织脂肪酸组成进行主成分

分析(PCA), 其结果如图 5A所示: 重庆段、荆州–武
汉段和安庆–铜陵段样本在得分图中聚类效果较好,
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图 3    长江不同江段鲫肌肉组织脂肪酸聚类热图

Fig. 3    Heat map of fatty acid clustering in muscle tissue of crucian carp in different sections of the Yangtze River
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图 4    长江与非长江鲫 PCA 得分图(A)、PCA载荷图(B)
Fig. 4    Plot of PCA scores (A) and PCA loadings (B) for Yangtze and non-Yangtze crucian carp

长江与非长江鲫 PCA 得分图(A)中三角形与正方形分别代表长江鲫与非长江鲫; PCA载荷图(B)中圆形代表各脂肪酸变量在第一主

成分(p[1])与第二主成分(p[2])的投影

In the PCA score plot (A) of Yangtze River crucian carp and non-Yangtze River crucian carp, triangles and squares represent the Yangtze
River and non-Yangtze River populations, respectively; In the PCA loading plot (B), circles represent the projections of each fatty acid varia-
ble onto the first principal component (p[1]) and the second principal component (p[2])
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实现了不同江段样本的明显分离。而南京–上海段

鲫样本则在分布上与荆州–武汉段和安庆–铜陵段

部分重叠, 表现出较为混杂的聚类趋势, 区分效果

相对较差。

载荷图分析结果(图 5B)进一步揭示了不同江

段样本间脂肪酸组成的差异来源: 安庆–铜陵段鲫

中C20﹕4n6、C20﹕5n3和C22﹕6n3等PUFA含量较高,
为该地区样本聚类提供主要特征; 荆州–武汉段鲫

中C18﹕2n6c、C18﹕1n9c和C20﹕1含量较高, 表现出

中游区域的脂肪酸特征 ; 重庆段鲫则以C17﹕1、
C18﹕0和C18﹕1n9t等脂肪酸为主, 在聚类中展现出

独立性。相比之下, 南京–上海段鲫脂肪酸组成相

对分散、缺乏显著特征, 使得其样本在得分图中呈

现出较大的变异性, 并与其他江段样本发生交叉。

 2.3   不同产地鲫正交偏最小二乘判别分析

长江与非长江鲫正交偏最小二乘判别分析　

　以鲫肌肉组织脂肪酸组成作为输入变量, 构建长

江与非长江鲫的正交偏最小二乘判别分析(Orthogo-
nal Partial Least Squares Discriminant Analysis, OPLS-
DA)判别模型。得分图(图 6A)显示两类样本聚类

良好, 区分效果明显。模型的自变量拟合指数为

R2
X=0.864, 因变量拟合指数 R2

Y=0.846, 模型的预测

率 Q2=0.813, 三者均大于0.8, 说明模型拟合效果优

良且具备较强的预测性能。为评估模型的稳健性

以及避免过拟合现象出现, 进一步进行了200次置

换检验(图 6B和6C): 长江与非长江鲫的置换模型

R2
分别为 0.088和 0.079; Q2

分别为–0.267和–0.298;
R2
均>0, Q2

均<0.05, 表明模型未出现过拟合现象,
具备较好的泛化能力, 可用于两类样本的产地识别。

变量重要性投影(Variable Importance in Projec-

tion,VIP)是衡量各变量在OPLS-DA模型中对分类

结果贡献度的重要指标。在通常情况下, VIP值>
1的变量被认为在模型中具有较高的解释力和判别

作用。在本研究中, 基于长江与非长江鲫脂肪酸组

成构建的OPLS-DA模型中, 各变量的VIP值如图 7
所示。结果表明, C18﹕0、C16﹕0、C18﹕1n9c、C22﹕
6n3、C18﹕1n9t、C18﹕2n6c和C17﹕1的VIP值均>1,
说明这些脂肪酸对模型的分类具有显著贡献, 可作

为区分长江与非长江鲫的关键特征变量。它们在

脂肪酸谱中的差异性, 可能反映了两地鲫在栖息环

境、营养来源及代谢机制上的显著差异, 进一步验

证了脂肪酸谱在地理产地溯源中的应用潜力。

长江不同江段鲫脂肪酸成分正交偏最小二乘

判别分析　　本研究进一步利用正交偏最小二乘

判别分析(OPLS-DA)对长江不同江段鲫(重庆、荆

州–武汉、安庆–铜陵、南京–上海 )进行判别建

模。二维得分图(图 8A)与三维得分图(图 8B)均展

现出良好的分类效果, 能够较清晰地区分不同江段

的鲫样本。R2
X=0.956、R2

Y=0.833均>0.8; Q2=0.789,
表明模型预测结果较好; 不同江段鲫200次置换检

验结果显示: 所有江段鲫样本Q2
均<0.05 (图 8C—

8F), 表明模型没有过拟合现象, 适合用于不同江段

鲫的判别分析。

根据OPLS-DA模型中变量重要性投影(VIP)值
分析结果(图 9), 长江不同江段鲫中共有7种脂肪酸

的VIP值大于1, 分别为C18﹕2n6c、C18﹕1n9c、C22﹕
6n3、C20﹕1、C18﹕1n9t、C18﹕0和C20﹕4n6。这些

脂肪酸在各江段鲫肌肉组织中含量差异显著, 可视

为判别不同江段样本的重要特征变量, 为构建产地

溯源模型筛选出了特征脂肪酸。
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图 5    长江不同江段鲫 PCA 得分图(A)、PCA载荷图(B)
Fig. 5    Plots of PCA scores (A) and PCA loads (B) for crucian carp in different sections of the Yangtze River

长江不同江段鲫 PCA 得分图(A)中正方形、三角形、菱形、五边形分别代表南京−上海江段、安庆−铜陵江段、荆州−武汉江段、重

庆江段的鲫样本; PCA载荷图(B)中圆形代表各脂肪酸变量在第一主成分(p[1])与第二主成分(p[2])的投影

In the PCA score plot (A) of crucian carp from different sections of the Yangtze River, triangles, squares, diamonds, and pentagons repre-
sent samples from the Nanjing-Shanghai section, Anqing-Tongling section, Jingzhou-Wuhan section, and Chongqing section, respectively.
In the PCA loading plot  (B),  circles represent  the projections of  each fatty acid variable onto the first  principal  component (p[1])  and the
second principal component (p[2])
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 2.4   不同产地鲫产地溯源判别模型的构建

长江与非长江鲫产地判别模型的构建　　为

进一步提升模型的地理溯源判别能力, 本研究基于

OPLS-DA分析中筛选出的7种特征脂肪酸(图 7), 将
其作为自变量, 以长江与非长江鲫为因变量, 引入

线性判别分析 (Linear  Discriminant  Analysis,LDA)
构建产地判别模型。通过典则判别函数(Canonical
Discriminant Function)分析样本的函数值与各组质

心函数值之间的相对位置, 实现对鲫产地的分类

预测。

LDA模型生成的两组质心函数值分别为Y长江=
–1.074和Y非长江=2.801; 判别函数方程: 

Y1 =0.183XC18:0+0.077XC16:0+0.072XC18:1n9c−
0.194XC22:6n3−0.009XC18:1n9t−0.064XC18:2n6c+

0.07XC17:1−3.737 (4)

基于此模型对83个鲫样本进行拟合(表 3), 结
果显示: 总体判别准确率为96.4%, 其中长江鲫样本

的判别准确率为100%, 非长江鲫样本的判别准确

率为86.9% (SN=95.2%, SP=100.0%, ACC=96.4%)。
交叉验证进一步验证了模型的稳健性, 结果显示:
仅有1个长江鲫样本被误判为非长江鲫(判别准确

率为98.3%), 非长江鲫样本中有4个被误判为长江

鲫(判别准确率为82.6%), 模型总体交叉验证判别准

确率为94.0%。模型拟合与交叉验证的混淆矩阵和

判别结果(图 10和表 4)进一步验证, 该模型具有较

高的稳定性和可靠性。

长江不同江段鲫产地判别模型的构建　　基

于OPLS-DA模型中筛选出的特征脂肪酸变量, 进一
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图 6    长江与非长江鲫 OPLS-DA 得分图(A)、长江鲫、非长江鲫 OPLS-DA 模型200次置换检验结果图(B、C)
Fig. 6    Plots of OPLS-DA scores for Yangtze and non-Yangtze crucian carp (A), and results of the 200 permutation test of the OPLS-DA
model for Yangtze and non-Yangtze crucian carp (B and C)
长江与非长江鲫 OPLS-DA 得分图(A)中三角形和正方形分别表示非长江鲫与长江鲫, 长江鲫、非长江鲫 OPLS-DA 模型200次置换

检验结果图(B、C)中圆形与正方形分别代表R2(模型解释率)与Q2(模型预测率)
In the OPLS-DA score plot (A) of Yangtze River and non-Yangtze River crucian carp, triangles and squares represent the Yangtze River and
non-Yangtze River populations, respectively. The results of the 200-permutation test for the OPLS-DA model of Yangtze River crucian carp
and non-Yangtze River crucian carp are shown in panels (B) and (C), respectively, where circles and squares represent R2 (model explained
variance) and Q2 (model predictive ability), respectively
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图 7   长江与非长江鲫 OPLS-DA模型 VIP 值分布

Fig.  7    Distribution  of  VIP  values  in  the  OPLS-DA  model  for
Yangtze and non-Yangtze crucian carp
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步构建长江不同江段鲫的线性判别分析(LDA)模型

见表 5、方程(5)—(7)。典则判别函数分别为 Y2、

Y3 和 Y4, 其中 Y2和 Y3的特征值方差贡献率分别为

63.2%和33.7%, 累计贡献率为96.9%, 远超80%的解

释力标准, 表明该模型能较好地反映样本间的分异

特征。以 Y2与 Y3为坐标轴绘制的组质心函数散点

图如图 11所示。 

Y2 =−0.021XC18:2n6c+0.196XC18:1n9c−0.314XC22:6n3−
0.118XC20:1+0.088XC18:1n9t+0.509XC18:0+

0.191XC20:4n6−3.982 (5)
 

Y3 = 0.140XC18:2n6c−0.178XC18:1n9c+0.102XC22:6n3+

0.193XC20:1−0.061XC18:1n9t−0.079XC18:0+

0.191XC20:4n6−6.111 (6) 
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图 8    长江不同江段鲫 OPLS-DA 得分图二维(A)、OPLS-DA 得分图三维(B)、安庆–铜陵江段鲫、南京–上海江段鲫、荆州–武汉江

段鲫、重庆江段鲫200次置换检验结果(C—F)
Fig. 8    Two-dimensional (A) and three-dimensional (B) OPLS-DA scores of crucian carp in different sections of the Yangtze River, and the
results of 200 replacement tests in the Anqing–Tongling, Nanjing–Shanghai, Jingzhou–Wuhan, and Chongqing crucian carp sections of the
Yangtze and non-Yangtze River (C—F)
A. 长江不同江段鲫 OPLS-DA 得分图中正方形、三角形、菱形、五边形分别代表南京–上海江段、安庆–铜陵江段、荆州–武汉江

段、重庆江段的鲫样本; B. OPLS-DA 得分图三维中X、Y、Z分别表示1.00021 *t[1]、1.00016 *t[2]、1.0078 *t[3]; C—F. 不同江段鲫

OPLS-DA 模型200次置换检验结果图(C—F)中圆形与正方形分别代表R2(模型解释率)与Q2(模型预测率)
A. In the OPLS-DA score plots of crucian carp from different sections of the Yangtze River,  triangles,  squares,  diamonds, and pentagons
represent  samples  from  the  Nanjing-Shanghai,  Anqing-Tongling,  Jingzhou-Wuhan,  and  Chongqing  sections,  respectively;  B.  the  three-
dimensional OPLS-DA score plot displays the following axes: X: 1.00021 * t[1]; Y: 1.00016 * t[2]; Z: 1.0078 * t[3]; C—F. The results of the
200-permutation test for the OPLS-DA model of crucian carp from different river sections are shown in panels, where circles and squares
represent R2 (model explained variance) and Q2 (model predictive ability), respectively
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Y4 =0.109XC18:2n6c+0.271XC18:1n9c+0.183XC22:6n3−
0.116XC20:1+0.084XC18:1n9t−0.181XC18:0+

0.407XC20:4n6−7.622 (7)

从图 11可见, 重庆江段、荆州–武汉江段与南

京–上海段、安庆–铜陵段样本之间区分效果显著,
特别是重庆江段和荆州–武汉江段样本明显独立分

布。而南京–上海段与安庆–铜陵段样本存在一定

程度交叉, 可能由于两江段地理位置相近、水文环

境相似所致。总体上, 该LDA模型表现出良好的分

类性能, 具备较强的产地判别能力。

进一步的分类判别结果显示, 在所分析的60个
鲫样本中, 模型判别准确率为100%。交叉验证结

果显示, 仅有2个南京–上海段样本分别被误判为荆

州–武汉段和安庆–铜陵段, 交叉验证后的总体判别

准确率仍高达96.7% (表 6), 各类别的灵敏度(SN)、
特异度(SP)及准确率(ACC)均表现良好(表 7), 充分

体现了模型在不同江段鲫判别中具有较高的稳健

性和推广性(图 12)。

 3    讨论

 3.1   不同产地鲫脂肪酸组成

本研究对长江与非长江鲫肌肉组织脂肪酸组

成进行了系统分析, 发现长江与非长江鲫脂肪酸组

成差异显著, 长江鲫PUFA含量较高, 而非长江鲫SFA
含量较高 , 除C18﹕2n6c、C18﹕3n6、C20﹕1和C20﹕
4n6这四种脂肪酸在两类鲫肌肉组织中含量差异不

显著外, 其余脂肪酸在长江与非长江样本之间均存

在显著性差异(P<0.05)。进而对长江不同江段鲫的

脂肪酸组成分析发现, 长江不同江段鲫脂肪酸组成

差异同样显著, 除C16﹕1和C18﹕3n3两种脂肪酸在各

江段之间无显著差异外, 其余脂肪酸含量均存在统

计学差异(P<0.05)。
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图 9   长江不同江段鲫 OPLS-DA 模型 VIP 值分布

Fig.  9    Distribution  of  VIP  values  in  the  OPLS-DA  model  for
crucian carp in different sections of the Yangtze River
 

60 0

3 20

长江 非长江

非
长
江

长
江

实
际
标
签

非
长
江

长
江

实
际
标
签

预测标签

长江 非长江

预测标签

0

30

60

0

30

60

59 1

4 19

A B

图 10    长江与非长江鲫拟合(A)与交叉验证(B)混淆矩阵

Fig. 10    Confusion matrices for fitting (A) and cross-validation (B) of Yangtze River and non-Yangtze River crucian carp
 

表 3    长江与非长江鲫判别结果

Tab. 3    Discrimination results between Yangtze River and non-Yangtze River crucian carp

方式
Method

群体
Group

长江与非长江鲫判别结果
Discrimination results between Yangtze River

and non-Yangtze River crucian carp
判别准确率

Discrimination
accuracy (%)

总判别准确率
Overall discrimination

accuracy (%)
长江 非长江

拟合
Fitting

长江 60 0 100
96.4

非长江 3 20 86.9

交叉验证
Cross validation

长江 59 1 98.3
94.0

非长江 4 19 82.6
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为进一步评估脂肪酸谱在产地识别中的分类

效果, 采用聚类分析对不同产地鲫样本进行分类。

聚类分析通过对原始脂肪酸数据进行清洗、标准

化和降维处理, 依据样本间的脂肪酸组成相似性将

其分为不同类别。总体上, 长江与非长江鲫聚类效

果较好(图 2), 几乎实现了不同产地样本的完全区

分, 而在不同江段鲫样本的聚类分析中, 南京–上海

段与安庆–铜陵段样本则存在一定的交叉分布现

象。具体原因为, 长江下游的南京–上海段与安庆–
铜陵段鲫PUFA含量较高; 长江中游荆州–武汉段鲫

MUFA含量突出; 而长江上游重庆段鲫则以SFA含

量较高为特征。

上述长江与非长江鲫以及长江不同江段鲫之

间独特的脂肪酸特征, 可能源于各江段生态环境、

水温、饵料组成等生态因子的影响
[28, 29], 由于长江

流域水体流动性强, 水温变化明显, 可能导致鲫摄

取浮游植物以及底栖生物的数量不同, 从而影响到

其脂肪酸的代谢以及生物合成, 进而导致其肌肉组

织脂肪酸谱呈现出地域性差异
[30]
。长江下游鲫体
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图 11   长江不同江段鲫判别散点图

Fig.  11    Scatter  plot  of  discrimination  among  crucian  carp  from
different sections of the Yangtze River

函数Y2为方程(5)、函数Y3为方程(6)

Function Y2 is equation (5), function Y3 is equation (6)

 

表 4   基于拟合与交叉验证的长江与非长江鲫判别结果

Tab.  4    Discrimination  results  between  Yangtze  River  and  non-
Yangtze River crucian carp based on fitting and cross-validation

方式
Method

灵敏度
Sensitivity (%)

特异性
Specificity (%)

准确率
Accuracy (%)

拟合Fitting 95.2 100 96.4
交叉验证
Cross validation 93.7 95.0 94.0

 

表 5   长江不同江段鲫组质心函数

Tab. 5   Heart-of-mass function of the crucian carp group in diffe-
rent sections of the Yangtze River

江段River section Y2 Y3 Y4

安庆–铜陵Anqing–Tongling 3.983 2.683 1.025
南京–上海Nanjing–Shanghai 0.702 1.509 –1.304
荆州–武汉Jingzhou–Wuhan 1.449 –5.080 0.135
重庆Chongqing –7.844 0.733 0.507

 

表 6    长江不同江段鲫判别结果

Tab. 6    Discrimination results among crucian carp from different sections of the Yangtze River

方式
Method

江段
River section

各江段判别结果
Results of river section classification

判别准确率
Discrimination
accuracy (%)

总判别准确率
Overall discrimination

accuracy (%)安庆−铜陵 南京−上海 荆州−武汉 重庆

拟合Fitting 安庆–铜陵 15 0 0 0 100 100

南京–上海 0 18 0 0 100

荆州–武汉 0 0 15 0 100

重庆 0 0 0 12 100

交叉验证
Cross validation

安庆–铜陵 15 0 0 0 100 96.7

南京–上海 1 16 1 0 88.9

荆州–武汉 0 0 15 0 100

重庆 0 0 0 12 100

 

表 7    基于拟合与交叉验证的长江不同江段鲫判别结果

Tab. 7    Discrimination results among crucian carp from different sections of the Yangtze River based on fitting and cross-validation

方式
Method

安庆–铜陵
Anqing–Tongling

南京–上海
Nanjing–Shanghai

荆州–武汉
Jingzhou–Wuhan

重庆
Chongqing

总准确率
Overall

accuracy
rate (%)

灵敏度
(%)

特异性
(%)

准确率
(%)

灵敏度
(%)

特异性
(%)

准确率
(%)

灵敏度
(%)

特异性
(%)

准确率
(%)

灵敏度
(%)

特异性
(%)

准确率
(%)

拟合
Fitting 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100

交叉验证
Cross

validation
93.8 100 98.3 100 95.5 96.7 93.8 100 98.3 100 100 100 96.7
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内C22﹕6n3、C20﹕5n3和C20﹕4n6等PUFA含量较高,
这可能与该江段江面宽阔、水流缓慢、浮游生物

及硅藻资源丰富密切相关
[31, 32]; 长江中游河岸硬化

程度较高, 导致水深增加、流速加快和岸边植被减

少等不利影响
[33], 可能改变了鱼类的食物来源与营

养状态, 该水域有机碎屑和蓝藻等物质相对较多,
使得鲫体内MUFA含量显著升高; 而长江上游水流

湍急、水温较低, 急流环境可能影响鲫的摄食行

为
[34], 为适应高能耗需求, 鲫可能倾向于积累更多

SFA作为能量储备。长江南京–上海段与安庆–铜
陵段之间的脂肪酸谱相似性, 进一步支持了地理邻

近性对脂肪酸组成趋同的潜在影响, 也是两者在聚

类分析中归为同一簇的主要原因。

 3.2   化学计量学在鲫产地溯源中的应用

主成分分析(PCA)作为一种常用的化学计量学

方法, 能够在尽可能保留原始数据集中变量信息的

基础上, 通过识别数据中的主成分变化方向实现降

维处理。该方法可将原始的高维数据转化为少数

几个主成分, 以便更直观地观察样本间的相似性和

差异性
[35], 结合载荷图与样本脂肪酸谱分析结果可

知, 不同产地鲫的聚类趋势与其脂肪酸组成高度一

致, 各产地样本聚类效果主要受到其脂肪酸含量结

果的影响, 表明在样本差异相对单一的前提下, PCA
作为一种无监督的降维方法具有良好的适用性。

尽管PCA在区分南京–上海段样本方面存在一定局

限, 但从图 4与图 5的得分图可初步观察到长江与

非长江鲫, 以及重庆、荆州–武汉和安庆–铜陵等不

同江段鲫之间均呈现出一定的聚类趋势。这一结

果支持了利用鲫肌肉组织脂肪酸组成特征开展产

地溯源建模的可行性, 为后续构建更具判别能力的

监督分类模型奠定了基础。

为进一步提升样本区分能力, 本研究引入有监

督模式的正交偏最小二乘判别分析(OPLS-DA)进
行脂肪酸数据的降维与分类。与无监督方法相比,
OPLS-DA 能够更有效地挖掘变量与类别标签之间

的关系
[36], 在建模过程中强化了变量对样本分类的

解释力。OPLS-DA作为偏最小二乘判别分析(PLS-
DA)的拓展模型, 通过引入正交变量以分别解释组

间差异与组内变化, 从而提升模型的分类精度与泛

化能力
[37]
。在本研究中, 基于鲫肌肉脂肪酸谱建立

的OPLS-DA模型, 在“长江与非长江”及“长江不同

江段”两个层面上均表现出优异的建模性能(R2
X与

R2
Y均>0.8, Q2

均>0.75), 并在200次置换检验中均通

过有效性测试(Q2<0.05), 进一步验证了模型的稳定

性与适用性, 说明OPLS-DA是构建水产品产地溯源

模型的有效手段。

为进一步提升模型的地理溯源能力, 本研究通

过线性判别分析(LDA)结合OPLS-DA模型中筛选

出的VIP值>1的特征差异脂肪酸(图 7和图 9)构建

长江与非长江鲫及长江不同江段鲫产地判别模型。

作为一种经典的多分类统计分析方法, 其能够基于

样本间的差异构建线性判别函数, 在降低原始数据

维度的同时实现多类别样本的有效区分
[38]
。本研

究通过OPLS-DA筛选具有代表性的脂肪酸变量, 并
基于LDA构建了针对不同产地鲫的地理溯源模

型。在长江与非长江样本、长江不同江段样本的

判别分类中, 模型均表现出优异的准确率, 充分说

明鲫肌肉组织中的脂肪酸组成可作为可靠的生物

标志物, 用于其地理来源的判别。

尽管 PCA、OPLS-DA 和 LDA 均能揭示不同

产地鲫样本之间的产地信息差异, 但三者在建模目

标、信息利用方式和应用场景上存在一定区别。

PCA作为无监督的分析方法, 不依赖样本间的类别

信息, 适用于探索性数据分析和初步识别样本间的
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Fig. 12    Confusion matrices for fitting (A) and cross-validation (B) of crucian carp from different sections of the Yangtze River
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聚类趋势, 但其容易受到噪声与异常值的影响
[39]
。

OPLS-DA能够引入样本类别标签, 通过最大化变量

与类别间的关系实现样本区分; 并且筛选出组间差

异显著的关键生物标志物(VIP值>1), 然而需要考

虑模型的过拟合风险, 需通过R2
X、R2

Y及置换检验

对模型的稳定性进行检测
[40]
。LDA作为一种经典

的监督分类方法, 能够通过构建线性判别函数处理

已知类别样本的判别问题, 但其性能在很大程度上

依赖于输入数据的代表性, 通常需经过特征选择以

排除噪声干扰
[41]
。综上所述, 在水产品地理溯源的

研究中, PCA可用于快速探查样本聚类趋势与异常

值; OPLS-DA有助于提高模型可解释性并识别关键

差异脂肪酸; 最终可基于OPLS-DA筛选出的关键脂

肪酸, 通过LDA建立判别函数, 实现多产地水产品

的地理来源鉴别。

虽然本研究在鲫产地溯源方面取得了较高的

判别准确率, 但仍存在一定的局限性。首先, 样本

量与采样范围有限 , 部分产地样本量较少(如仙

桃、武汉、岳阳等); 非长江鲫采样点覆盖率较低,
这可能影响模型的稳定性与适用性。未来研究应

进一步增大样本量, 并拓宽采样的地域范围。此外,
本研究样品采集时间较为集中, 未充分考虑季节性

的变化对鲫肌肉组织脂肪酸组成的影响, 可能影响

了模型的泛化能力。因此, 增加不同季节样本亦是

下一步研究的重点方向。

 4    结论

本研究对不同产地鲫肌肉组织的脂肪酸谱进

行了系统分析, 结果表明, 不同产地鲫在脂肪酸组

成和含量方面存在显著性差异。基于此, 进一步采

用化学计量学方法结合LDA中的典则判别函数, 构
建了鲫的地理产地溯源模型。模型判别结果显示,
长江与非长江鲫的拟合准确率为96.4%, 交叉验证

准确率为94.0%; 长江不同江段鲫的拟合准确率达

到100%, 交叉验证准确率为96.7%。上述结果表明,
脂肪酸谱联合化学计量学分析能够有效实现不同

产地鲫的识别与分类。该方法在水产品地理溯源

方面展现出良好的应用潜力, 不仅为鲫的市场监管

与产地认证提供了科学依据, 也为长江流域生态保

护和禁渔期执法监督提供了可行的技术支撑, 具有

重要的实践价值与推广前景。
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TRACEABILITY OF CARASSIUS AURATUS ORIGIN BASED ON FATTY
ACID PROFILING AND CHEMOMETRICS

QIN Lei1, NIU Bing1, LÜ Ji-Zhou2 and CHEN Qin1

(1. School of Life Science, Shanghai University, Shanghai 200444, China; 2. Chinese Academy of Quality and
Inspection & Testing, Beijing 100176, China)

Abstract: Geographic traceability technology for aquatic products serves as a crucial tool for supporting the implemen-
tation of the “Ten-Year Fishing Ban” policy in the Yangtze River. To enhance the enforcement capabilities of regula-
tory  authorities,  this  study  utilized  crucian  carp  (Carassius  auratus)  as  the  subject.  Based  on  regional  differences  in
muscle  fatty  acid  profiles,  chemometric  techniques  including principal  component  analysis  (PCA),  orthogonal  partial
least  squares  discriminant  analysis  (OPLS-DA),  and  linear  discriminant  analysis  (LDA)  were  employed  to  construct
geographic  origin  discrimination  models.  The  model  distinguishing  Yangtze  River  and  non-Yangtze  River  samples
achieved  an  overall  classification  accuracy  of  96.4%,  with  a  cross-validation  accuracy  of  94.0%.  The  model  further
developed for  distinguishing  samples  from different  sections  of  the  Yangtze  River  demonstrated  even  higher  perfor-
mance, reaching 100% total classification accuracy and 96.7% cross-validation accuracy. These findings indicate that
fatty acid profiling combined with multivariate statistical analysis provides an effective approach for geographic origin
identification of crucian carp. This method holds strong practical applicability and potential for wider adoption, offer-
ing valuable technical support for the implementation of the fishing ban policy, aquatic product market supervision, and
ecological conservation in the Yangtze River basin.
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