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eDNA技术在深远海鱼类多样性研究中的应用潜力

李 渊
1，2
， 温一琳

1
， 李 海

2
， 刘世刚

2
， 妙 星

2
， 林龙山

1，2

（1. 上海海洋大学 海洋生物资源与管理学院，上海  201306； 2. 自然资源部第三海洋研究所 海洋生物多样性研究室，

福建 厦门  361005）

摘　要： 深远海作为海洋生态系统的重要组成部分，具有独特的生物多样性特征，蕴含了丰富的渔业资源。

因此，对深远海鱼类多样性实施高效、准确的检测是开展渔业资源利用和管理的重要前提。然而，基于网具

捕捞的传统调查方法具有一定的局限性，eDNA技术因其具有更广泛的应用场景、更突出的成本效益、更高的

检测灵敏度和更精细的物种分辨率以及更低的分类阶元偏向性等特点和优势，可作为传统调查方法的重要

补充，并且在深远海鱼类多样性监测和渔业资源调查中具有广阔的应用前景。归纳总结了 eDNA在鱼类多样

性的研究现状及其在深远海鱼类多样性研究中的应用优势，同时结合深远海水域的环境特点，探讨了 eDNA
技术在深远海鱼类多样性研究中的应用潜力以及可能面临的相关挑战，并为未来进一步的研究工作提供系

统的科学参考。
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深远海是指水深大于 200 m、远离大陆架公

海以外的开放水域，同时也是地球上最大、探索

最少的生态系统之一［1-2］。深远海作为海洋系统

的重要组成部分，具有一系列不同于其他海洋生

态系统的环境特征。总体而言，深远海因为覆盖

面积大、环境异质性以及不同时空尺度干扰下产

生的斑块群落，被认为具有独特的生物多样性且

蕴含着丰富的渔业资源［3-4］。
鱼类作为深远海生态系统的重要类群之一，

在生态网络中居于重要位置，绝大多数深远海鱼

类是连接底层营养层级生物和顶层捕食者之间

的重要联系［5］。典型的深远海鱼类包含中上层、

中层和深渊层鱼类群落。其中，典型的中上层鱼

类 群 落 包 含 金 枪 鱼 科（Thunnidae）、旗 鱼 科

（Istiophoridae）、鲭科（Scombridae）等类群［6］；典型

的中层鱼类群落包括灯笼鱼科（Myctophidae）、钻

光 鱼 科 （Gonostomatidae） 、 星 光 鱼 科

（Sternoptychidae）等类群［7-8］；典型的深渊层鱼类

包括绵鳚科（Zoarcidae）、平鲉科（Sebastidae）、狮

子鱼科（Liparidae）、长尾鳕科（Macrouridae）等类

群［5，8］。深远海的鱼类群落种类组成多样、资源丰

富，了解和掌握该海域鱼类多样性及其时空分布

格局变动规律，不但有利于深远海生态系统的保

护与管理，更能为远洋渔业资源的可持续利用提

供重要参考［1］。
然而，相较于近岸海域，深远海因面积较大、

调查频次不足、数据欠缺等原因，迄今为止对深

远海生物多样性调查和监测相对有限，对于深远

海的鱼类区系和多样性格局的了解仍较为欠

缺［4］。目前，有关海洋鱼类多样性调查一般采用

中上层双拖网、灯光围网、灯光罩网、灯光敷网、

延绳钓等传统作业方式获取生物样本，但这些方

法耗时耗力、规模受限，对栖息地和物种都具有

显著的选择性，底拖网等网具还可能对生物多样

性和栖息地造成破坏，无法完全满足调查有捕捞

限制的水体和濒危物种的现实需求［9］，因此传统

调查方法在深远海鱼类多样性调查中仍然存在

一定的局限性。
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此外，这些调查方法需要调查人员具备专业

的形态鉴定基础知识，在鉴定鱼类的早期发育阶

段（鱼类浮游生物）的样品时尤其具有挑战性，因

为鱼类浮游生物的个体小、区分困难，能用于鉴别

的可识别特征较少，用传统方法识别和鉴定具有

较大的难度［10-11］。此外，基于传统的网具捕捞方

法在面积广阔的深远海水域环境下开展鱼类多样

性和渔业资源调查及监测，涉及的人力、物力等成

本都十分高昂。所以，需要补充其他更加经济、准

确且高效的鱼类调查方式，以完善当前深远海鱼

类多样性调查和监测方面存在的薄弱环节。近年

来出现的环境 DNA（Environment DNA，eDNA）技

术，因其具有更广泛的应用场景、更突出的成本效

益、更高的检测灵敏度、更精细的物种分辨率以及

更低的分类阶元偏向性等特点和优势，有望为上

述问题提供新的思路和解决方案。

eDNA的概念最早提出于 20世纪 80年代末，

最初是应用于微生物多样性研究领域［12］，后来进

一步拓展应用于宏生物领域［13］。广义地说，eDNA
包括存在于环境样品（如水、冰、土壤、沉积物、生

物膜、空气）中的任何形式的DNA。对于鱼类等大

型生物而言，eDNA特指无须事先分离任何特定目

标生物，可从水、悬浮颗粒物、沉积物和冰雪等各

类环境中直接获得的遗传物质的总和［14］，既包括

生物排泄物、生殖细胞、脱落的皮肤及尸体等来源

的细胞内 DNA，也包括细胞自然死亡及细胞内

DNA解体等过程产生的细胞外DNA［15］。eDNA与

第2代测序技术（Next-generation sequencing，NGS）
结 合 产 生 的 eDNA 宏 条 形 码 技 术（eDNA 
metabarcoding），可以同时监测水生生态系统的多

个物种，进而对群落水平的物种多样性进行研究，

成为了生物多样性研究的有力工具［16］。另外，

eDNA 结合实时荧光定量 PCR（Quantitative real-
time PCR，qPCR）或 数 字 PCR（Digital PCR，

dPCR），可以定量检测目标物种的 eDNA浓度，进

而分析物种的时空分布特征［17］、估算物种丰度和

生物量［18］以及监测物种的行为等［19-20］。
本文围绕 eDNA技术在鱼类多样性的研究现

状、eDNA 技术在深远海鱼类多样性研究中的应

用优势及其面临的挑战等方面展开论述。同时，

结合深远海的环境特点和鱼类多样性调查监测

的具体要求，展望了 eDNA 技术在深远海鱼类多

样性研究中的应用前景，旨在为深远海鱼类多样

性的研究提供更多的科学参考，并推动 eDNA 技

术更高效地应用于深远海的鱼类多样性研究中，

从而服务于深远海环境下的生物多样性的保护

与渔业资源养护管理。

1　eDNA在鱼类多样性研究中的应用现状

1. 1　单一物种分析

基于 eDNA 技术检测珍稀物种、濒危物种或

有商业价值的经济物种的有无以及对外来入侵

物种的早期预警监测是单物种分析中最常见的

应用方向。珍稀和濒危物种在生态系统中的密

度较低，用传统方法监测存在较大的遗漏可能，

而通过 eDNA技术的单物种分析可精准检测低密

度目标物种的存在。例如，在日本有一种迄今只

收集到 6 尾标本的极为罕见的黑头鱼（Narcetes 
shonanmaruae），FUJIWARA 等［21］利用 eDNA 技术

对该物种进行检测，结果在已知地点 400 km以外

的海山上发现了该物种的存在。此外，eDNA 技

术因检测灵敏度高、操作简单、成本低廉的特点，

使其成为了对外来入侵物种进行预警监测的理

想技术手段。例如，WANG等［17］设计了一套眼斑

拟石首鱼（Sciaenops ocellatus）的引物和探针，对

该入侵物种在东海的分布进行研究，该研究方法

也为今后入侵物种的监测和评估提供技术参考。

基于 eDNA技术的单物种分析在特定条件下

还能实现对目标生物的丰度和资源量的定量评

估。最早是 FICETOLA 等［22］发现美国牛蛙（Rana 
catesbeiana）密度高的池塘提取的 eDNA丰度要高

于低密度池塘，为利用 eDNA 技术评估生物的丰

度和资源提供了重要启示。有学者利用 eDNA技

术进行渔业资源研究时发现，物种丰度或生物量

与 eDNA 浓度存在正相关，认为可以通过样品

eDNA丰度估算其对应的物种在自然水域中的丰

度或生物量［1，18］。WOOD 等［18］利用 eDNA 技术对

大西洋鲑（Salmo salar）进行检测和量化，通过室

内实验和野外实验的对比，构建了基于 eDNA 检

出率推断生物量的数据模型，表明该技术在自然

环境下具有监测、定量稀有物种的应用潜力。但

需要注意的是，此种关系仍然存在较大的不确定

性。例如，JO 等［23］发现鱼类的资源量、集群和洄

游均会对其 eDNA 释放效率产生影响，对 eDNA
的监测结果产生干扰。近期在对不同水域中的

eDNA水样与捕捞的生物量进行研究时，发现 3种
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目标种鱼类的 eDNA的总拷贝数和捕获的总生物

量存在正相关关系，但是不同自然条件下 eDNA
的衰减率以及 eDNA丰度与目标种密度之间的关

系都可能造成对目标物种生物量的误判［24］。因

此，利用 eDNA 技术开展鱼类丰度和生物量评估

的适用条件还需进一步研究，但 eDNA 技术也确

有在特定条件下推断鱼类种群丰度和生物量的

巨大应用潜力。

eDNA技术还能通过检测其丰度在空间和时

间 上 的 变 化 来 监 测 鱼 类 的 行 为［25］。 例 如 ，

TAKEUCHI等［26］应用 qPCR 检测实验室人工饲养

的鳗鲡（Anguilla japonica）各生活史阶段释放的

eDNA浓度，研究发现产卵后 eDNA浓度是产卵前

的 10~200倍，以此辅助检测鳗鲡在近海的产卵活

动。研究人员还应用该方法调查鱼类栖息地的分

布 、季 节 性 迁 徙 和 洄 游 路 径［27-28］。 例 如 ，

BYLEMANS等［19］和WU等［20］均发现通过监测目标

物种的细胞核和线粒体 eDNA相对丰度变化可以

监测其产卵活动，这可能是因为大量的生殖细胞被

释放到水中，在短时间内显著改变了水体中核基因

和线粒体基因的相对比例，这一变化也为监测鱼类

繁殖活动提供了新的方向［14，19-20］。THALINGER
等［29］通过整个河段的 eDNA 丰度变化构建基于

eDNA的时间序列丰度模型来监测鱼类的生殖洄游

路线，发现eDNA技术能有效监测水生生物的动态

变 化 过 程 。 XU 等［30］对 长 江 中 下 游 中 华 鲟

（Acipenser sinensis）的洄游路线进行监测，发现了其

季节性迁徙规律，证明了利用eDNA技术可以监测

中华鲟的分布，从而制定更好的保护方案。

上述研究表明 eDNA技术可为调查鱼类行为

提供重要信息，从而为鱼类保护措施的实施和渔

业政策的制定提供科学参考［31-32］。
1. 2　多物种群落分析

与传统调查方式相比，从生态系统中捕获的

eDNA，可以不考虑物种的形态特征、运动模式或

栖息地偏好［33］。基于 eDNA技术研究和监测群落

水平的生物多样性一直是该技术最广泛的应用

之一［34-35］。
CHEANG等［36］基于 eDNA技术对珠江外海河

口的鱼类多样性进行调查，并将结果与半咸水的

珠江河口内部的 eDNA 结果进行对比，发现了不

同水体对鱼类分布的影响，也为整个珠江河口的

鱼类群落分布提供数据参考；YUKI 等［37］利用

eDNA 技术对东京湾水域开展为期 3年的生物多

样性调查，共计检测出鱼类 177种，eDNA 技术以

极低的成本提供了大时空尺度的整体生物多样

性信息；WEST 等［38］利用 eDNA 技术和水下视觉

普查对澳大利亚科科斯群岛鱼类生物多样性进

行调查，发现了该水域 46个新纪录种，eDNA技术

在珊瑚礁生态系统下表现出较高的检测灵敏度；

OKA 等［39］基于 eDNA 技术对日本近海的珊瑚礁

边缘和海草床生境中的鱼类多样性进行调查，共

计检测鱼类 291 种，表明 eDNA 技术能有效辅助

渔业资源的监测；MIRIMIN 等［40］结合 eDNA 技术

和水下视频数据对东北大西洋鱼类多样性进行

监测，在物种水平上确定了更多鱼类（22 种），研

究表明了 eDNA 技术在海洋环境下物种检测率

高，使用多种手段可以识别和交叉验证更多的生

物类群的存在。eDNA技术在海洋生态环境下能

检测出较高的物种丰富度，且与传统方法相比

较，它在调查效率、投入成本和成本效益等方面

的表现更为优秀［41-42］。
1. 3　群体遗传分析

用传统方式揭示鱼类自然种群的遗传多样

性存在一定的挑战，这主要体现在采样困难方

面，因为需要捕获来自不同地理群体的一定数量

的个体以保证可靠的遗传分析。相较而言，使用

eDNA技术开展遗传多样性研究只需要采集研究

区域不同地点的水样，给采样环节带来了极大的

便利性，具体原理是检测样品中的同一种群不同

个体的DNA序列，通过个体间的序列变异进行分

析，这为鱼类群体遗传分析提供了非侵入性、经

济和高效的替代方法［12，43］。
在最早的开创性研究中，SIGSGAARD等［44-45］

基于 eDNA 技术对鲸鲨（Rhincodont ypus）种群的

遗传多样性进行了分析，结果表明通过 eDNA 获

取的单倍型频率与基于肌肉样获得的单倍型频

率类似，从而证实了 eDNA 技术具有评估种群遗

传多样性的潜力。此后，TSUJI 等［46］证实通过

eDNA技术获得香鱼（Plecoglossus altivelis）种群的

遗传多样性参数（如核苷酸多样性）和单倍型，为

eDNA技术应用于大尺度范围内的种群遗传多样

性分析奠定了基础。

此外，多项研究进一步表明基于 qMiSeq平台

等的 eDNA技术不但具有分析定量评估鱼类群落

组成的重要应用潜力，也能够揭示不同鱼类的系
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统地理格局［46-47］。上述研究的尝试，证实了将

eDNA技术应用于群体遗传分析不同方向上的重

要前景，但这种方法是否适用于不同类群和不同

种类的自然群体可能还需要更多的应用实践来

评估。

2　eDNA在深远海鱼类多样性研究中的应

用优势

2. 1　更广泛的应用场景

近十余年里，eDNA 作为生物多样性监测推

断物种存在的间接遗传标记在国内外的研究中

发展迅速。目前，基于 eDNA 技术对鱼类群落的

研究已经遍布世界各地，这些研究地理覆盖范围

广泛，基于 eDNA 技术研究海洋鱼类群落的文章

也不少见，其中包括河口［36］、海湾［37］、近海［48］、珊
瑚 礁［38，49］、海 草 床［39］、深 远 海［50］、极 地［51］等 。

SHELTON 等［52］运用 eDNA 技术对太平洋开阔水

域的大头鳕（Gadus macrocephalus）进行定量检

测，通过与渔业声学数据、拖网数据的对比，证明

了 eDNA 技术在估算丰度和分布的能力及有效

性；SALTER 等［53］应用 eDNA 技术对法罗群岛的

大西洋鳕（Gadus morhua）进行定量调查，大西洋

鳕的 eDNA检测结果与拖网渔获物的物种组成高

度一致，扩大了 eDNA 技术在重要商业鱼类种群

的区域生物量评估中的应用范围。LAROCHE
等［54］基于 eDNA技术在深海平原和海山水域进行

物种检测，发现 eDNA 技术可以成为评估海底采

矿背景下的生物多样性的有力调查工具。

此外，有研究证实 eDNA 技术能够应用于深

达 3 000 m的深海海底和中上层鱼类群落进行鱼

类多样性检测［50］。以上研究表明 eDNA技术不但

适用范围广泛，且可应用于深远海水域中，对海

域内鱼类群落组成和物种分布进行调查和评估。

2. 2　更突出的成本效益

基于传统的网具捕捞方法针对深远海水域

开展鱼类多样性和渔业资源调查和监测，其人力

和经济成本都十分高昂。eDNA技术水样收集容

易且能够减少劳动密集型的常规分类鉴定，在监

测成本和效率上均有较为明显的优势［15，55-56］。
VERON 等［57］对大西洋的鱼类多样性进行研究，

通过比较 eDNA 技术和拖网两种调查方式，研究

发现 eDNA 技术操作虽简单，却能捕获更多的生

物类群和系统发育丰富度。DIAO等［58］通过搭载

“科学”号科考船获取了福尔摩沙海脊冷泉的

eDNA 海水样品，对不同水深的鱼类多样性进行

评估后发现该海域鱼类的多样性水平随深度变

化不大。

深远海的鱼类调查若仅依靠租用专业渔业

船只的方式开展，经济、时间和人力成本将十分

高昂，而这些研究从侧面证明，eDNA技术通过搭

载其他航次获取海水等环境样品的方式进行调

查可以快速、全面获取同水域内不同深度的鱼类

分布数据，成本效益将十分凸显［46，59］。
2. 3　更高的检测灵敏度和更精细的物种分辨率

eDNA技术能够通过分析单个水样来识别广

泛的生物类群，可以检测到传统调查方法较难发

现的隐存种、低密度种群以及珍稀物种，实现生物

物种的高效鉴别以及多生物群落监测［60］。例如，

YOSHITAKE等［61］设计特有引物探针检测太平洋

海域的珍稀物种蓝鳍金枪鱼（Thunnus orientalis）
的分布并对其丰度进行估算，表明eDNA技术的检

测灵敏度高，能对珍稀物种进行有效监测。

WESTFALL等［62］利用 eDNA技术研究了西北太平

洋海域的生物群落组成，识别到 12种已知的外来

物种以及7种无记录的外来物种，为外来物种的早

期预警监测和防控及降低外来生物入侵的发生风

险提供了基础数据。其他的相关研究也证实这一

观点［40，54］。FRAIJA-FERNÁNDEZ 等［63］同步使用

拖网和 eDNA技术对比斯开湾的鱼类多样性进行

调查，相比拖网调查结果，eDNA技术能在更广泛

的地理和水深尺度上检测到更广泛的多样性；还

能通过eDNA技术对发光器小、很难通过形态学进

行 鉴 定 的 灯 笼 鱼 实 现 更 精 准 的 物 种 鉴 定 。

RATCLIFFE等［27］基于 eDNA技术监测产卵区的鱼

类群落，相比形态学鉴定，eDNA技术在个体小、可

识别特征少的鱼类早期阶段中识别到种的比例更

高，对物种的分辨率更精细。MATHON等［49］基于

eDNA技术对不同海域的珊瑚礁鱼类进行研究时

指出目前对珊瑚礁鱼类了解较为有限，对一些珊

瑚礁鱼类不同阶段形态特征变化尚不明晰，相较

于形态学鉴定，eDNA技术能够更精准鉴别珊瑚礁

鱼类的种类。

总的来说，eDNA技术可以为低密度、濒危物

种提供分布与否的数据信息，甚至估计种群大

小，为这些物种的保护和管理提供必不可少的基

础资料［64］。
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2. 4　更低的分类阶元偏向性

基于捕捞的传统取样方法在鱼类种类和大

小选择上存在较大差异，需要根据特定生境条件

对整个鱼类群落综合选取全面有效的取样方

法［33］。与更具选择性的各类网具相比，基于

eDNA 的检测可能是一种更为全面的方法，无论

目标生物的形态特征、运动模式和栖息地偏好，

eDNA技术均可从一个生物群落中的所有物种来

源中无差别地捕获目标生物类群的 eDNA［64］。例

如，VALDIVIA-CARRILLO 等［65］运用 eDNA 技术

对加利福尼亚湾开阔水域的鱼类种群进行检测，

与传统调查手段相比，eDNA 技术对应用水体的

限制更少、对物种的选择性更低，能检测到更高

的鱼类多样性。AGLIERI等［66］研究表明，在所有

方法中，与传统方法相比，eDNA 对鱼类特征（如

体型和摄食行为模式）没有选择性，因此 eDNA检

测到的鱼类多样性最高。

一般认为，eDNA 技术与传统调查方法相结

合，可以实现更多生物类群的识别和交叉验证，

以降低物种的分类阶元偏向性［67］。

3　eDNA在深远海鱼类多样性研究中面临

的挑战

3. 1　通用引物的扩增偏倚性和种属特异性不足

eDNA分析的操作流程为 eDNA的获取、提取

分析和鉴定等步骤，其中最影响实验结果的环节

是 DNA 所包含的物种信息的鉴定［68］。eDNA 宏

条形码技术通常是使用通用引物进行 PCR 扩增

并构建文库，再上机对其进行高通量测序。目

前，常用到的 PCR 技术被认为具有扩增偏倚性，

即PCR往往会优先扩增丰度较高的种类，丰度比

例稀少的种类在扩增的过程中会被忽略，因此

PCR 结果的 DNA 比例并不直接等同于目标生物

群体 DNA 序列数目的比例，从而可能造成误

差［14］。
另一方面，eDNA 的鉴定过程中可能出现因

扩增引物的种属特异性不足导致无法区隔近缘

种［69］。例如，MIN等［70］在北太平洋沿岸进行常规

的 eDNA 监测时，发现常规的 MiFish 引物无法区

分平鲉属（Sebastes）下的各个种类，需要根据现有

参考序列重新设计特异性引物。而根据不同基

因设计的引物标记甚至同一基因设计的不同引

物的特异性存在差异，导致检测到的生物类群出

现变化。例如，LIAO 等［71］采用线粒体 12S rRNA
和 16S RNA 基因的两种分子标记对南极宇航员

海的 eDNA 样品进行检测，发现选择的两种标记

引物在鱼类分类结果上存在显著差异，结果表

明，两个或多个标记可能比单个标记在鱼类

eDNA 检测中具有更好的性能。POLANCO 等［72］

选取了线粒体 12S rRNA基因区域的 2对引物，比

较它们对地中海 eDNA 样品的鱼类检测结果，研

究发现即使是基于同一基因片段设计的引物对

eDNA 样品的鱼类检测结果存在较大差异，而将

两对引物结合使用能增强对物种的检测能力。

3. 2　假阳性和假阴性

检测结果的假阳性和假阴性主要是基于研

究目标区域的实际物种 DNA 是否被检验出来。

假阳性结果可能是在 eDNA收集和分析的过程中

受到污染，出现了该区域不可能出现的物种。研

究人员需要规范实验操作、对分析结果加以区分

和消除以及对测序数据进行生物信息学过滤［68］。
此外，将分析结果与历史物种记录数据加以对

照，可以帮助排除假阳性结果；对于缺乏物种历

史信息的生态系统还可以通过同时空的重复样

本和重复实验以增加实验结果的可靠性［12］。
假阴性结果可能由许多因素引起，比如

eDNA被稀释而导致无法检测、样品中的 eDNA降

解、采样工作和数据库不足、DNA 条形码的错误

识别、引物的标记选择不当、过滤次数和 PCR 次

数不足等［59］。在深远海，需要尤其注意的是，鱼

类 eDNA 浓度往往不如近岸海域高，需要加大取

样量和过滤次数以便得到更为可信的检测结

果［73］，例如，KAWAKAMI等［74］认为在深远海环境

下需要多次重复采样或过滤大量的水才能最大

限度地检测到物种。此外，深远海调查还应考虑

在深层水体中的垂直分层可能会导致不同水层

之间的 eDNA 存在差异［75］。例如，JEUNEN 等［76］

使用 eDNA技术在高度层化的海洋站点的不同深

度中会检测到不同的鱼类生物多样性组成，结果

表明采样深度对海洋群落组成的检测有很大的

影响。另一方面，还可从 eDNA 的高效获取和高

质量保存等环节入手提高 eDNA的产量以避免假

阴性结果。例如，KAWATO 等［77］通过改进 eDNA
提取办法（将过滤 eDNA 滤膜切碎放入离心管中

裂解），提高了深海鱼类 eDNA 的获取量。WU
等［78］通过比较不同的海水保存方式（RNAlater或
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ATL），研究其 eDNA 产量提取的效果，研究发现

与常用的 RNAlater保存方式相比，ATL溶液在不

改变物种组成的情况下能提高DNA获得。

3. 3　参考数据库的有效性

eDNA技术在深远海鱼类多样性研究成功运

用的关键基础之一在于物种信息的准确鉴定，而

这高度依赖于参考数据库的完整性和准确性。

然而，目前常用的 GenBank公共参考数据库存在

许多未经校正、种类信息错误的序列，同时还存

在部分分子标记对应的 DNA 片段匮乏甚至缺失

等情况，如 12S rRNA 基因的序列片段。例如，

FRAIJA-FERNÁNDEZ 等［63］在较浅的站点中通过

eDNA技术检测到了常见于50~200 m深的大西洋

水珍鱼（Argentina silus），作者认为其原因可能是

大西洋水珍鱼的某种近缘种栖息于浅水层，而参

考数据库中缺少该近缘种的12S rRNA基因序列，

因此将其误鉴为大西洋水珍鱼。LIAO等［71］在南

大洋宇航员海的 eDNA结果未能覆盖全部拖网的

调查结果，这可能与南大洋缺乏全面的调查导致

公共参考数据库不够完整有关。

因此，对种类信息不足的深远海开展鱼类

eDNA 调查前，推荐事先构建种类覆盖全面的本

地参考库［65］。
3. 4　自然因素的影响

eDNA 样本并不是一个独立的个体，它与所

处的生态环境有着不可分割的联系，而海洋环境

可能是应用 eDNA技术最困难且最具挑战性的水

域，这是因为水体积和生物量的悬殊比例、洋流

和波浪等作用对 eDNA 分散和稀释的影响，环境

中的温度、pH、紫外线等因素对 eDNA 保存和提

取的影响等［67，75］。因此，若想更加全面和准确地

研究深远海的鱼类多样性，一些生态学方面的问

题是必须要考虑的。在深远海应用 eDNA技术研

究鱼类生物多样性时应着重注意：（1）了解调查

海域的生态特征以及其所在区域的生物群落结

构等，以便于更合理地利用 eDNA 技术研究所在

海域的鱼类多样性［73］；（2）了解 DNA 与环境之间

的交互效应，因为 eDNA样本直接与海水接触，了

解 DNA 与环境之间的交互效应能减少结果和分

析的误差［12，67］。

4　总结和展望

深远海作为海洋生态系统的重要组成部分，

具有独特的生物多样性，且蕴含了丰富的渔业资

源，因此对深远海鱼类多样性开展高效、准确的

检测是开展渔业资源利用和管理的重要前提。

传统的捕捞调查方式应用于深远海环境中有一

定的局限性，需补充其他更经济、准确且高效的

调查方式，以完善当前深远海鱼类多样性调查和

监测方面存在的薄弱环节。eDNA应用于单物种

分析中，可精准检测珍稀物种、濒危物种、外来物

种或有商业价值的经济物种的分布，在特定条件

下还可实现对目标生物的丰度和生物量的定量

评估，并通过推断鱼类栖息地的分布、季节性迁

徙和洄游路径等方式来监测鱼类行为；eDNA 应

用于多物种群落分析中，可揭示目标类群的生物

多样性格局，在此基础上开展渔业资源调查、外

来入侵物种的早期预警监测等工作内容；除此以

外，eDNA既可实现定量评估鱼类群落组成，也具

有开展群体遗传分析的重要应用潜力。基于

eDNA在不同场景下的应用案例，本文认为 eDNA
在深远海鱼类多样性研究中，具有更广泛的应用

场景、更突出的成本效益、更高的监测灵敏度和

更精细的物种分辨率以及更低的分类阶元偏向

性等关键应用优势。但需指出，eDNA 技术在通

用引物的扩增偏倚性和种属特异性、假阳性和假

阴性、参考数据库的有效性和自然因素影响等问

题上仍不乏各类实际挑战，需要综合考虑实际运

用场景，提前做好规划和准备，并科学选取研究

策略。

未来，eDNA 技术可以作为传统调查方法的

重要补充手段，有助于揭示鱼类群落在深远海的

分布格局、变化趋势及其对全球气候变化下的响

应，从而进一步支撑深远海环境下的生物多样性

的保护与渔业资源养护管理。在未来应用中，如

何与传统调查方法有效结合以及在充分考虑深

远海独特的生态环境特征的前提下将结果合理

转化是值得进一步深入探究的问题。
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Potential use of environmental DNA technology in oceanic fish diversity 
study

LI Yuan1，2， WEN Yilin1， LI Hai2， LIU Shigang2， MIAO Xing2， LIN Longshan1，2

（1. College of Marine Biological Resources and Management， Shanghai Ocean University， Shanghai  201306， China； 2. Laboratory 
of Marine Biodiversity， Third Institute of Oceanography， Ministry of Natural Resources， Xiamen  361005， Fujian， China）

Abstract: As an important part of the marine ecosystem， the oceanic waters have unique biodiversity and rich 
fishery resources.  Therefore， efficient and accurate detection of the oceanic fish diversity is an important 
prerequisite for the utilization and management of fishery resources.  However， traditional capture-based 
survey methods have certain limitations.  eDNA technology can be used as an important supplement to 
traditional survey methods due to its characteristics and advantages such as wider application scenarios， more 
prominent cost effectiveness， higher detection sensitivity， finer species resolution， and lower taxonomic order 
bias.  It has a broad application prospect in the far-reaching oceanic fish diversity monitoring and fishery 
resource survey.  This paper summarizes the current status of eDNA in the study of fish diversity and its 
application advantages and challenges in the study of oceanic marine fish diversity.  Meanwhile， combined 
with the environmental characteristics of oceanic waters， we further discuss the application potential of eDNA 
in the study of fish diversity in the oceanic waters and possible challenges. The relevant content can provide a 
systematic scientific reference for further research in the future.
Key words: environmental DNA； oceanic waters； fishbiodiversity； fishery resources； ecosystem
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