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摘要：为了解舟山及其邻近海域主要鱼类群落的种类组成，监测和保护其多样性，本研究
于 2019年 5月在舟山及其邻近海域 9个站位共采集了 27个水样，采用环境 DNA (environ-
mental DNA，eDNA) metabarcoding技术确定了各站位鱼类群落组成和生物多样性。结果显
示，舟山及其邻近海域共检出 52种鱼类，隶属于 18目 37科 49属，有 4种鱼类仅注释到
属级分类阶元。其中，鲈形目和鲭形目占比最高，分别为 28.85%和 15.38%，不同海域优
势种存在较大差异。多样性 (Shannon指数、Simpson指数和 Pielou指数)表现趋势基本相
同，均表现为舟山近海海域>长江河口海域>舟山外海海域。各鱼种 eDNA在不同水层变化
趋势大致可以分为 3种，且多数鱼种序列丰度在水层间的变化趋势与其栖息水层偏好高度
吻合。此外，通过与其他学者的研究结果进行比较分析，发现同一时间相同海域的 eDNA
metabarcoding研究结果差异较大，表明目前 eDNA技术仍不能完全替代传统调查方法。未
来可以将 eDNA metabarcoding技术作为一种辅助手段应用于渔业资源监测，提高检测效率
并减少对生态系统的干扰。本研究可为岛礁海域的鱼类群落调研提供新的思路和方法。
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海洋生物多样性控制着最基本的海洋生态过

程和功能，同时也维持着海洋生态系统的稳定[1]。

阐明海洋生物多样性与海洋生态系统之间的关系

依赖于准确了解和掌握海洋生物多样性的时空分

布。因此，监测和了解海洋生物多样性的时空分

布是保护海洋生物资源和生态系统健康的前提，

也是海洋可持续发展的基础[2]。

传统的渔业资源调查广泛采用拖网捕捞 [3]。

然而，使用拖网进行鱼类调查取决于渔具自身的

特征 (如网目大小、开口面积)和拖网速度、深度

等相关参数 [4]，这使得拖网捕鱼在很大程度上具

有选择性，从而影响鱼类多样性的监测结果 [5]。

此外，光学 (水下目视普查)和声学 (声呐雷达)等
其他鱼类调查方法也存在入侵性、费时、费力、

成本高和分析难度较大等问题 [6]。鉴于传统调查

方式的诸多弊端，亟需开发简单、迅速且准确的

鱼类物种多样性调查新方法。

环境 DNA技术的发展和应用为生态和生物

多样性监测提供了全新的手段。相比传统调查方

式，环境 DNA技术更省时、经济、环保，已被应

用于海洋生物时空分布监测和生物群落评估 [7-8]。

早期环境 DNA技术使用物种特异性分子标记的方
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法对单一物种进行监测[9-11]。然而当监测调查对象

扩展至多个类群时，这种有针对性的方法会变得

昂贵且耗时。通用引物与高通量测序技术相结合

形成的 eDNA metabarcoding技术为从多个目标类

群中扩增 eDNA提供了便利 [12-13]。目前 eDNA
metabarcoding已在诸多水生生态系统中被广泛应

用 [2,14-16]，然而国内使用 eDNA metabarcoding技术

进行研究的区域主要集中在河流、湖泊、河口以

及港口等封闭水域和半封闭水域 [17-21]，关于岛礁

海域的应用鲜有研究[22]。

舟山群岛位于浙江东北部海域，由 2 085个

岛屿组成，是我国最大的群岛。由于其地处长江、

钱塘江、甬江和台湾暖流的交汇区，从而形成了

独特复杂的水文环境，为鱼类提供了丰富的营养

来源和适宜的栖息环境 [23-24]，在此也形成了我国

最大的近海渔场—舟山渔场。但由于过度捕捞、

各类海岸工程的建设以及人类活动造成的环境污

染，该海域的生态系统正面临巨大的威胁 [25-27]。

然而，在岛礁密布的舟山海域通常无法开展鱼类

多样性拖网调查，因此极大限制了鱼类多样性的

常规监测[28]。

本实验以舟山及其邻近海域作为研究区域，

采用 eDNA metabarcoding技术进行鱼类多样性监

测。通过不同海域、不同水层的鱼类物种组成分

析，评估不同海域鱼类多样性差异，探究舟山及

其邻近海域鱼类群落的分布格局。此外，通过对

比其他学者的研究结果，探讨 eDNA metabarcod-
ing技术在评估鱼类群落组成方面存在的问题，为

舟山及其邻近海域渔业资源管理和可持续利用提

供科学依据。

 1    材料与方法

 1.1    样品采集

调查时间为 2019年 5月 (春季 )，研究区域

为 121.50°E~125.90°E，29.54°N~32.34°N，根据采

样点所处海域将其划分为 3个区域——A (长江河

口海域)、B (舟山近海海域)和 C (舟山外海海域)。
根据实测深度，共采集了 9个站位共 27个水样

(图 1)，使用带有 SBE 911 Plus CTD系统 (Sea-Bird
Scientific，美国)的 Niskin瓶 (24×20 L)在不同水

层采集海水样品，随后将其储存在无菌一次性塑

料袋 (3.5 L)中，同时以等量商业纯净水 (杭州娃

哈哈集团有限公司)作为采集样品的阴性对照。使
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图 1    2019 年 5 月舟山及其邻近海域各采样站位分布图及采样水深范围

蓝色三角图标代表采样点；括号内为采样深度；不同海域用不同颜色的椭圆形区分，A. 长江河口海域、B. 舟山近海海域，C. 舟山外海

海域。

Fig. 1　Distribution map and sampling depth range of each station in Zhoushan and its adjacent waters in May 2019
The blue triangle icon indicates the sampling sites; the sampling depth in brackets; different sea areas are distinguished by different coloured ovals, A.
Yangtze River estuary sea area, B. Zhoushan coastal waters, C. Zhoushan offshore sea area.
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用 0.45 μm孔径玻璃过滤器 (上海兴亚净化材料

厂)对海水进行真空抽滤富集 eDNA，每个水样抽

滤 1.5 L，同时抽滤等量纯净水作为阴性对照。为

减少交叉污染，每个样品抽滤前后均将过滤设备

在 10%次氯酸钠 (漂白剂)溶液中浸泡 15 min消毒，

然后用自来水彻底冲洗，最后使用商业纯净水进

行冲洗。每个样品使用单独的一次性手套，抽滤

全程佩戴口罩。将滤膜包裹在铝箔纸中，放入 2
mL冻存管 [生工生物工程 (上海 )股份有限公

司 ]中，并在−196 °C的液氮中储存。

 1.2    PCR 扩增及高通量测序

将滤膜冷冻保存并运至日本神户大学人间发

达环境学研究科源利文教授实验室，参考Wu等[29]

进行总 eDNA提取、eDNA浓度测定、扩增子文

库构建和高通量测序。选择鱼类通用引物 MiFish-
U/E[30] 进行 PCR扩增，采用两步 PCR法获得线粒

体 12S rRNA 扩增子文库[29]。PCR反应体系 12 μL：
6.0  μL  2×KAPA  HiFi  Hot  Start  Ready  Mix  (KAPA
Biosystems，Wilmington，MA，美国)，正、反向

引物各 1.0 μL，模板 1.0 μL，ddH2O 补齐至 12 μL。
扩增条件：95 °C预变性 3 min，98 °C变性 20 s，
65 °C退火 15 s，72 °C延伸 15 s，共 40次循环，

72 °C终延伸 5 min。将第一次 PCR的产物纯化、

稀释后作为后续 PCR的模板。第二次 PCR的总

反应体系与第一次体系相同，热循环条件为 95 °C
3 min，98 °C 20 s，72 °C 20 s，共计 12次循环，

72 °C孵育 5 min。每个样品设置 3个生物学重复，

并用 ddH2O作为阴性对照。用 2.0%的琼脂糖凝

胶电泳对扩增产物进行质量检测及纯化，使用

Qubit  dsDNA  HS  assay  kit和 Qubit  fluorometer  2
(Thermo Fisher Scientific，美国)对文库浓度进行

量化，之后使用灭菌蒸馏水将文库的浓度调整到

4 nmol/L。最后在 iSeq 100平台 (Illumina，美国 )
上使用 iSeq 100 i1试剂盒 (Illumina，美国)对文库

进行 2 × 150 bp双端测序。

使用 MiFish pipeline[31] 对下机数据进行质控。

将高质量序列最终聚成的可操作分类单元 (opera-
tional  taxonomic  unit，OTU)(按照 98%进行聚类 )
与MiFish Database进行比对注释并进行人工校对。

统计不同分类水平的物种数量和序列数量，计算

物种序列的相对丰度 (鱼种序列数除以总序列数)。
基于各采样点的鱼种序列丰度进行后续分析。α
多样性分析与非度量多维尺度分析 (Non-metric
multidimensional  scaling， NMDS)均 使 用 R软 件

(4.1.2)中的 vagan包。其中 α 多样性分析参数设

置为默认值，NMDS分析基于 Bray-curtis距离，

预先设定 4个轴 (k=4)进行排序。使用 ggplot2包、

ggpubr包和 ggbiplot包对上述结果进行可视化。

使用 ggstream包绘制鱼种 eDNA相对丰度在不同

水层变化趋势河流图。

 2    结果

 2.1    物种注释及其分类学地位

所有样品共检测出 52种鱼类，隶属于 18目

36科 49属，其中有 4种鱼类仅注释到属级分类

阶元 (图 2)。鲈形目和鲭形目占比最高，分别为

28.85%和 15.38%，其次是鲻形目、鲀形目和仙女

鱼目，而鲱形目、颌针鱼目、刺鱼目、鮟鱇目和

鲽形目所占比例较小。图 2-c展示了各物种种类

和物种序列丰度。主要优势种为日本鲭、日本鳀、

七星底灯鱼、少鳞鱚、褐菖鲉、多棘腔吻鳕、龙

头鱼、蓝圆鲹和银腰犀鳕。

通过查询数据库并查阅文献获得鱼种的栖息

水层偏好，将鱼种分为中表层鱼类、中下层鱼类

和底层鱼类。其中下层鱼类最多，约占所有鱼类

的 55%，主要为少鳞鱚、褐菖鲉、多棘腔吻鳕、

银腰犀鳕等。中表层鱼类代表鱼种为日本鳀、日

本鲭、七星底灯鱼、龙头鱼、刺鲳和蓝点马鲛。

底层栖息鱼类种类最少，包括秋刀鱼和前鳞鮻。

图 2-e显示了各鱼种在不同水层序列占比。

利用 FishBase数据库中鱼类营养级评分将鱼

类营养等级分为高级 (H)、中级 (M)和低级 (L)。
其中高营养级鱼类为肉食性鱼类，处于高营养级

的鱼种包括褐菖鲉、多棘腔吻鳕、龙头鱼、大泷

六线鱼和黄鮟鱇等。中营养级鱼类主要为日本鲭、

日本鳀、七星底灯鱼、少鳞鱚和蓝圆鲹等以浮游

动物、桡足类为食物的鱼种。低营养级为植食性

鱼类，包括前鳞鮻、斑点肩鳃鳚、鲻和鮻。

 2.2    不同海域鱼种分布情况

图 2-f显示了鱼种在 3个不同区域序列数的

占比情况。鱼类数目在舟山外海海域较多 (C，
29种)，主要优势种为日本鲭、日本鳀、少鳞鱚、

多棘腔吻鳕、银腰犀鳕、大泷六线鱼、黄鮟鱇、

短鳄齿鱼、斑鳍钝尾虾虎鱼和蓝点马鲛。舟山近

海海域 (B)和长江河口海域 (A)检出鱼种数均为

23种。前者主要优势种为日本鳀、日本鲭、龙头

鱼、鲻、蓝圆鲹、刺鲳、花鲈、海鳗和东方狐鲣。
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后者主要优势种为七星底灯鱼、日本鳀、褐菖鲉、

日本竹荚鱼、六丝钝尾虾虎鱼、叫姑鱼、长体蛇

鲻、棘绿鳍鱼、日本鲭、小黄鱼和黄鮟鱇。各海

域中共有和特有鱼种数如图 3-a所示，A区和 C

区检出鱼种较为相似，为 11种。A、B、C 3个海

域共有鱼种为日本鳀、日本鲭和龙头鱼。A区、

B区相较于 C区洄游鱼类占比较少。B区鱼类营

养级较其他两海域低。

 

鳕形目　

Gadiformes

刺鱼目　Gasterosteiformes

虾虎鱼目　

Gobiiformes

目　Lophiiformes

鲻形目　

Mugiliformes

灯笼鱼目　

Myctophiformes

拟金眼鲷目　Pempheriformes

鲈形目　

Perciformes

鲽形目　Pleuronectiformes

大眼鲷目　Priacanthiformes

鲭形目　

Scombriformes

鲀形目　

Tetraodontiformes

形目　
Uranoscopiformes

秋刀鱼科　Scomberesocidae

鳀科　Engraulidae 

长尾鳕科　Macrouridae 

烟管鱼科　Fistularidae

虾虎鱼科　Gobiidae

科　Lophiidae

鲻科　Mugilidae

灯笼鱼科　Myctophidae

鳄齿  科　Champsodontidae

天竺鲷科　Apogonidae

鳚科　Blenniidae

六线鱼科　Hexagrammidae

毒鲉科　Synanceiidae

平鲉科　Sebastidae

鲷科　Sparidae

石鲈科　Haemulidae

花鲈科　Lateolabracidae

石首鱼科　Sciaenidae

鲉科　Scorpaenidae

  科　Sillaginidae

牙  科　Paralichthyidae

赤刀鱼科　Cepolidae

长鲳科　Centrolophidae

带鱼科　Trichiuridae

鲭科　Scombridac

圆鲳科　Nomeidae

单棘鲀科　Monacanthidae

鲀科　Tetraodontidae

  科　Uranoscopidae

小裸胸鳝　Gymnothorax minor

大鳞蛇鲻　Saurida macrolepis

龙头鱼　Harpadon nehereus

长体蛇鲻　Saurida elongata

秋刀鱼　Cololabis saira

蓝圆鲹　Decapterus maruadsi

日本竹荚鱼　Trachurus japonicus

日本鳀　Engraulis japonicus

银腰犀鳕　Bregmaceros nectabanus

鳞烟管鱼　Fistularia petimba

斑鳍钝尾虾虎鱼　Amblychaeturichthys sciistius

六丝钝尾虾虎鱼　Amblychaeturichthys hexanema

黄    　Lophius litulon

前鳞 Planiliza affinis

Planizliza haematocheilus

鲻　Mugil cephalus

七星底灯鱼　Benthosema pterotum

壮灯鱼属　Hygophum sp.

短鳄齿鱼　Champsodon snyderi

斑鳍银口天竺鲷　Jaydia carinatus

斑点肩鳃鳚　Omobranchus punctatus

大泷六线鱼　Hexagrammos otakii

单指虎鲉　Minous monodactylus

褐菖鲉　Sebastiscus marmoratus

黑棘鲷　Acanthopagrus schlegelii

华髭鲷　Hapalogenys analis

花鲈　Lateolabrax maculatus

尖头黄鳍牙 　Chrysochir aureus

叫姑鱼　Johnius grypotus

皮氏叫姑鱼　Johnius belangerii

小黄鱼　Larimichthys polyactis

平鲉属　Sebastes sp.

少鳞 　Sillago japonica

棘绿鳍鱼　Chelidonichthys spinosus

翼红娘鱼　Lepidotrigla alata

桂皮斑鲆　Pseudorhombus cinnamoneus

史氏赤刀鱼　Cepola schlegelii

刺鲳　Pesenopsis anomala

日本带鱼　Trichiurus japonicus

东方狐鲣　Sarda orientalis

蓝点马鲛　Scomberomorus niphonius

鲭属　Scomber sp.

日本鲭　Scomber japonicas

鲔　Euthynnus affinis

水母玉鲳　Psenes arafurensis

黄鳍马面鲀　Thamnaconus hypargyreus

棕斑兔头鲀　Lagocephalus spadiceus

东方鲀属　Takifugu sp.

六带拟鲈　Parapercis sexfasciata
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鲹科　Carangidae 

多棘腔吻鳕 Coelorinchus
multispinulosus

海鳝科　Muraenidae

合齿鱼科　Synodontidae

鳗鲡目　
Anguilliformes

海鳗　Muraenesox cinereus

仙女鱼目　

Aulopiformes

颌针鱼目　Beloniformes

鲹形目　

Carangiformes

鲱形目　

海鳗科　Muraenesocidae

虎   科　Pinguipedidae

　Uranoscopus japonicus

lg
 
(reads no.)

角鱼科　Triglidae

海  鳅科　Bregmacerotidae

 
图 2    各鱼种在不同海域和水层的 eDNA 丰度和分布情况

(a)~(c)为各鱼种分类学地位；(d) 列为对数变换后的 reads数；(e) (f) 两列分别表示鱼种 eDNA在不同水层和不同区域的占比；reads数最多

的前 10鱼种用红星标识。

Fig. 2　eDNA abundance and distribution of each fish species in different sea areas and layers
(a)-(c) show the taxonomic lineages of each species; (d) the log-transformed number of species reads; (e) (f) indicate the proportion of species in differ-
ent layers and in different regions, respectively; red star signs for the top 10 fish species with the most reads.

张浩博，等 水产学报, 2024, 48(8): 089311

https://www.china-fishery.cn 中国水产学会主办    sponsored by China Society of Fisheries

4



基于 NMDS分析，用二维排序图描述了不同

海域群落结构 (图 4)。图中不同颜色或形状的点代

表不同海域的样本点，两样本点越接近，表明两

样本组成越相似。NMDS分析 Stress值为 0.013，
远小于 0.2，说明 NMDS分析可以准确反映样品

间的差异程度。由图可知 A海域和 C海域鱼种组

成差异较大，B海域与 A海域、B海域与 C海域

鱼种组成差异较小。上述结果表明，不同海域鱼

种组成存在差异。

不同海域鱼类群落相对丰度的 α 多样性指数

显示，3个海域对应 Shannon多样性指数范围分

别为 0.73~1.42(A)、 0.03~2.06(B)和 0.11~1.34(C)；
Simpson多 样 性 指 数 范 围 为 0.38~0.69  (A)、

0.01~0.82(B)和 0.04~0.64(C)；Pielou均匀度指数

范围为 0.38~0.56  (A)、0.03~0.73  (B)和 0.04~0.52
(C) (图 5)，三种指数分布趋势基本相同，并且不

同海域鱼类物种 3种指数均不存在差异。

 2.3    不同水层鱼种分布情况

各鱼种 eDNA丰度在不同水层变化趋势显示，

大致可以分为 3种趋势，第一种为 3.5~20 m相对

丰度最高；第二种为 20~70 m层丰度高，其他水

层丰度较低 (B)；第三种为 70~90 m丰度较其他两

水层高 (C)。表层相对丰度较高的鱼种为鲻、花鲈、

海鳗、东方狐鲣、日本鰧和单指虎鲉等。第二种

趋势包含蓝圆鲹、日本竹荚鱼、刺鲳、蓝点马鲛
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Engraulis

japonicus

龙头鱼
H. nehereus

612

蓝点马鲛
Scomberomorus

niphonius

鳀
Engraulis
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(a) (b) 
图 3    基于 eDNA metabarcoding 检测到的不同海域鱼类物种 (a) 及相同海域的调查结果 (b)

A、B和 C分别对应长江河口海域、舟山近海海域和舟山外海海域；(b) 调查结果来自文献 [14-15, 25]。

Fig. 3　Fish species detected by eDNA metabarcoding in different regions (a) and the other results in the same waters (b)
A, B and C correspond to the Yangtze River estuary sea area, Zhoushan coastal waters and Zhoushan offshore sea area, respectively; (b) the survey res-
ults are from literature [14-15, 25].
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和长体蛇鲻等。70~90 m水深范围内 reads丰度较

高的鱼种为日本鲭、日本鳀、七星底灯鱼、少鳞

鱚、褐菖鲉和多棘腔吻鳕等 (等 (图 6)。大部分鱼

种 eDNA丰度在水层间的变化趋势与其栖息水层

偏好相吻合。

 3    讨论

 3.1    舟山及其邻近海域鱼类群落组成及其分布

格局

以往对于岛礁海域的拖网调查通常要耗费大

量时间和精力，而且物种鉴定也依赖于鱼类分类

专家 [32-34]。本研究在春季通过 eDNA metabarcod-
ing技术对舟山及其邻近海域进行了鱼类多样性分

析，通过采集少量的海水样本实现了对岛礁海域

鱼种多样性的快速统计。目前，国外诸多学者均

已证明环境 DNA监测大面积海域或岛礁海域鱼类

多样性的可行性。Thomsen等 [35] 首次将 eDNA
metabarcoding应用到海洋中，证明了测序读数和

海洋鱼类丰度具有一致性。Jeunen等[36] 使用多种

分子标记对 4个海洋栖息地进行研究，验证了

eDNA metabarcoding技术在海洋生物多样性保护

和管理方面的有效性。Fraija-Fernández等 [3] 在大

西洋东北部约 1.2×105 km²的大规模海洋调查中进

行采样，根据 eDNA metabarcoding结果推断出的

物种分布模式与目前对物种所掌握的生态学信息

相吻合，这些研究结果均表明 eDNA metabarcod-
ing技术可以得出可靠的生态学结论，并且可用于

大规模海洋鱼类多样性监测。本研究在 3个不同

海域设置采样点，并且在不同水层采集水样，共

检测出 18目 36科 49属 52种海水鱼类。然而，

由于缺少同步开展的网具调查结果 (渔获物)，无

法同时验证环境 DNA与鱼类资源之间的相关性。

因此通过查阅对比先前使用传统底拖网的调查结

果以佐证本研究的结果。表 1的汇总结果显示，

本研究所检测到的优势鱼类物种与前期开展的资

源调查结果基本一致，表明应用环境 DNA技术监

测岛礁海域鱼类物种多样性研究的可行性，同时

也为岛礁海域整体的鱼类群落调研提供了新的思

路和方法。

不同海域的鱼类群落组成存在较大的差异。

α 多样性分析结果显示，不同海域的 3种指数分

布趋势基本相同，均呈现为舟山近海>长江口外侧

海域>舟山外海，各项指数的数值范围与同海域同
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图 4    不同海域的 NMDS 分析图

Fig. 4　The NMDS analysis results of different regions
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图 5    不同海域的多样性指数组间差异图

Fig. 5　Diversity index differences between groups in different regions
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海鳗　M. cinereus
大鳞蛇鲻　S. macrolepis
鳞烟管鱼　F. petimba
斑鳍银口天竺鲷　J. carinatus
  　P. haematocheilus
鲻　M. cephalus
壮灯鱼属　Hygophum sp.
斑点肩鳃鳚　O. punctatus
单指虎鲉　M. monodactylus
皮氏叫姑鱼　J. belangerii
华髭鲷　H. analis
尖头黄鳍牙  　C. aureus
黑棘鲷　A. schlegelii
桂皮斑鲆　P. cinnamoneus
鲭属　Scomber sp.
东方狐鲣　S. orientalis
黄鳍马面鲀　T. hypargyreus
东方鲀属　Takifugu sp.
日本  　U. japonicus

小裸胸鳝　G. minor
长体蛇鲻　S. elongata
蓝圆鲹　D. maruadsi
日本竹荚鱼　T. japonicus
前鳞  　P. affinis
平鲉属　Sebastes sp.
翼红娘鱼　L. alata

花鲈　L. maculatus

棘绿鳍鱼　C. spinosus
日本带鱼　T. japonicus
蓝点马鲛　S. niphonius
刺鲳　P. anomala
水母玉鲳　P. arafurensis
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短鳄齿鱼　C. snyderi
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褐菖鲉　S. marmoratus
小黄鱼　L. polyactis
叫姑鱼　J. grypotus
大泷六线鱼　H. otakii
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图 6    鱼种的 eDNA 相对丰度在不同水层变化趋势

(a) 趋势 1， (b)趋势 2，(c) 趋势 3。

Fig. 6　Trends in the relative eDNA abundance of fish in different water layers
(a) trend 1, (b) trend 2, (c) trend 3.
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调查时间的拖网调查结果高度相似[37-38,43,48]。研究

表明，东海鱼类丰富度和多样性指数均呈现为北

低南高，西低东高的空间格局[46]，本研究结果与

上述空间分布格局有所出入，造成这种空间分布

的差异可能与特定的洋流和初级生产力有关 [49]。

长江口和舟山渔场处于沿岸流及黄海水团南下和

黑潮分支台湾暖流的综合作用区域，由于这两个

海域近岸冲淡水，基础饵料丰富，成为众多鱼类

的产卵场和索饵场。本研究采样时间为 5月，长

江和钱塘江处于丰水期[50]，同时台湾暖流势力增

强，水温上升，大量海洋鱼类洄游到近海进行生

殖产卵和索饵活动，因而近海海域的生物多样性较

高 [43]。此外，由于远海检出洄游鱼类占比较大，

且这些鱼类生物量较高，而生物量较高会造成这

些鱼种的优势度增加，从而导致远海海域多样性

指数整体较低。

基于 eDNA的分析可以应用于鱼类营养水平

分析，是联系和理解营养生态系统相互作用的重

要手段[51]。从群落营养等级来看，舟山近海鱼类

营养级较另外两个海域低，这可能是由于近海捕

捞严重和环境污染所致。舟山近海的渔业资源结

构发生了重大变化，原有体型大、经济价值高、

营养级较高的资源结构解体，取而代之的是体型

小、经济价值低、营养级较低的种群，这在之前

的研究中已经得到证实[41]。

 3.2    环境 DNA 在渔业资源监测的应用

通过比对已有相同海域的 eDNA metabarcod-
ing研究结果，发现与本研究检出鱼种存在较大差

异。与 Zhang等[14] 对长江口的研究相比，共有优

势种为小黄鱼和日本鲭；与 Zhou等 [15] 对舟山近

海的研究相比，共有优势种为日本鳀和龙头鱼；

与李晓玲等[52] 对东海夏季调查结果相比，共有优

势种为蓝点马鲛和日本鲭。本研究中特有优势种

在三个海域的优势种分别为七星底灯鱼、日本鳀、

褐菖鲉、日本竹荚鱼、六丝钝尾虾虎鱼、叫姑鱼、

长体蛇鲻、棘绿鳍鱼和黄鮟鱇(长江口海域)；日

本鲭、鲻、蓝圆鲹、刺鲳、花鲈、海鳗和东方狐

鲣 (舟山近海海域)；日本鳀、少鳞鱚、多棘腔吻

鳕、银腰犀鳕、大泷六线鱼、黄鮟鱇、短鳄齿鱼

和斑鳍钝尾虾虎鱼 (舟山外海海域)。
造成以上优势鱼种差异的原因是多方面的。

首先，采样方法和 eDNA提取方法均会显著影响

样本的 DNA产量[53]。研究表明在扩增低丰度类群

时，不同的采样和提取方案会导致 eDNA产量相

差 9倍，较高的 eDNA产量可以增加物种丰度占

比并提高重复之间的一致性[54]。对于舟山具有独

特的高浊度水文环境[55-56]，陈治等[57] 的研究表明，

建立和优化 eDNA获取方法可以显著提高后续分

析结果的可靠性。因此应根据研究对象、研究水

域等具体条件进行采样方法和 eDNA提取方法的

优化，以降低成本和降低污染风险，提高 eDNA
metabarcoding的监测效率和适用性。

其次，采样时间和采样点的不同也是导致不

同研究结果差异较大的原因之一。鱼类在不同季

节的体型、年龄和生命阶段各不相同，同一个体

的不同生命阶段会产生不同量的 eDNA，可能会

影响随后分析结果。研究表明，总生物量相同的

一条大鱼与数条小鱼相比，后者会释放更多的

eDNA，这妨碍了对 eDNA和生物量之间关系的推

断 [58-59]。然而，某些鱼类在幼鱼阶段，体型大小

和代谢率之间的关系往往与生物量无关[60]，这使

得将代谢废物 (包括 eDNA)的数量与鱼类的数量

或生物量联系起来变得更加困难。因此对于不同

采样时间，eDNA metabarcoding检出的优势种也

有所不同。不同采样点的水环境是有所差异的，

而温度、太阳辐射和 pH值等环境因素也直接影

响了 eDNA在水中的持久性 [61-62]。此外，在一个

地区仅仅检测到某些物种的 eDNA并不一定只反

 

表 1    相同海域使用底拖网调查结果的优势鱼种

Tab. 1    The dominant species in the same sea area using bottom trawl survey results

海域
sea area

优势种
dominant species

参考文献
reference

长江口海域
Yangtze River estuary

日本鳀 E. japonicus、日本竹荚鱼 T. japonicus、小黄鱼 L. polyactis、黄鮟鱇  L. litulon、七星底
灯鱼　B. pterotum、刀鲚　Coilia nasus、六丝钝尾虾虎鱼　A. hexanema、凤鲚  Coilia mystus、
棘头梅童鱼　Collichthys lucidus

[37-40]

舟山近海海域
Zhoushan inshore

黄鮟鱇   L. litulon、日本红娘鱼  Lepidotrigla japonice、海鳗　M. cinereus、龙头鱼　H. nehereus、
花鲈　L. maculatus、六丝钝尾虾虎鱼　A. hexanema、细条天竺鲷　Jaydia lineata、褐菖鲉　S.
marmoratus、日本带鱼　T. japonicus、蓝点马鲛　S. niphonius、棘绿鳍鱼　C. spinosus

[41-45]

舟山外海海域
Zhoushan offshore

日本鳀　E. japonicus、蓝圆鲹　D. maruadsi、日本鲭　S. japonicus、刺鲳　P. anomala、日本
带鱼　T. japonicus、小黄鱼　L. polyactis、绿鳍马面鲀　T. modestus、龙头鱼　H. nehereus

[46-48]
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映当地物种的存在与否和丰度大小，而是依赖于

eDNA在未知的空间和时间两个维度的生产、持

续时间和实际运输情况[35,63-64]。eDNA的垂直分布

往往取决于生物的位置及其行为。本研究根据实

际水深进行了垂直采样，发现多数鱼种在不同水

层 eDNA丰度的变化趋势与其栖息水层的偏好性

高度相似。通过对鱼种垂直分布的调查研究，可

以更全面地掌握物种分布和生境偏好，然而之前

的研究仅进行表层水的采集而忽略了 eDNA的垂

直分布，这也会对结果有所影响 [14-15,52]。在基于

eDNA metabarcoding的海洋调查中，应考虑深度、

季节和水化学等因素的影响，因为 eDNA的持久

性在不同水层之间可能有很大差异。

最后，假阴性和假阳性也是 eDNA metabar-
coding结果产生偏差的重要因素。在采集水样之

前采水器被污染或近海捕鱼区采样都会造成假阳

性 [65-66]。由于捕鱼区内大范围的拖网捕捞使许多

鱼被拖入网中，这可能会极大地增加水中的

eDNA浓度，从而可能使一些鱼种检测 reads数值

偏高，并可能影响到鱼种有无的检出[67]。在进行

密集捕捞的海域有大量被丢弃的非经济鱼种和鱼

类尸体[68]，这也是一个潜在的污染源。随着生物

量和密度的增加，这些被丢弃的鱼 (或尸体)产生

的 eDNA浓度和持久性也会增加，这种假阳性使

得优势鱼种的判定产生偏差。因此需要更多的阴

性对照以消除假阳性结果的产生。eDNA metabar-
coding的分析结果往往依赖于参考数据库的准确

性和全面性[62]。参考准数据库的缺失会导致假阴

性或者多个物种无法区分。由于属内物种之间扩

增区域的序列高度相似，部分 DNA序列未被成功

鉴定，导致一些同属物种无法区分，例如本研究

中存在 4个仅注释到属级分类阶元的鱼种。大部

分鱼类 eDNA metabarcoding研究主要采用公共数

据库 [14-15,51]，如 NCBI、BOLD、MitoFish和 FISH-
BOL，而不同的数据库必然使得鉴定结果产生偏

差。有研究表明自建数据库优于公共数据库[69-70]，

然而目前国内针对鱼类 eDNA metabarcoding研究

的参考数据库较少。因此，在未来的研究中，针

对研究区域建立一个正确和完整的数据库是必要的。

环境 DNA metabarcoding技术是海洋监测中

迅速兴起的工具，越来越多地被用于海洋生物多

样性研究。尽管 eDNA metabarcoding技术在实践

中不断地进行完善和突破，但其仍处于尚未完全

成熟的阶段，还面临诸多挑战。因此将 eDNA

metabarcoding作为一种独立的监测手段进行渔业

资源调查仍需深入研究。
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Preliminary study on spatial distribution pattern of fish in Zhoushan and
its adjacent waters based on environmental DNA metabarcoding

ZHANG Haobo 1,     WANG Xiaoyan 1,     CHEN Zhi 2,     ZHONG Lanping 1,     GAO Tianxiang 3*

(1. National Engineering Research Center of Marine Facilities Aquaculture, Zhejiang Ocean University, Zhoushan　316022, China;
2. College of Fisheries and Life Science, Hainan Tropical Ocean University, Sanya　572022, China;

3. College of Fisheries, Zhejiang Ocean University, Zhoushan　316022, China)

Abstract: As an irreplaceable and important ecosystem, island reef waters meet the needs of fish communities for
growth, reproduction, development and protection from natural predators. They are good habitats for many species.
Environmental DNA (eDNA) metabarcoding technology, which combines universal primers with high-throughput
sequencing  (high-throughput  sequencing,  HTS)  technology,  facilitates  the  amplification  of  eDNA from multiple
target  groups  and has  great  potential  in  establishing or  improving the  assessment  of  species  diversity.  Zhoushan
archipelago is the largest archipelago in China, which consisting of 2 085 islands. A total of 27 water samples were
collected from nine stations in Zhoushan and its adjacent waters in May 2019 in this study to better understand the
species composition of the major fish communities in Zhoushan and its adjacent waters and to monitor and protect
their diversity. eDNA metabarcoding technique was used to determine the fish community composition. The res-
ults showed that 52 species of fish were detected in Zhoushan and its adjacent waters, belonging to 19 orders, 36
families and 49 genera. Four species were only annotated to genus-level. Perciformes and Scombriformes account
for  the  highest  proportion,  28.85%  and  15.38%,  respectively.  The  dominant  species  in  different  sea  areas  were
quite different. The distribution trends of the Shannon, Simpson, and Pielou indices were basically the same. They
all showed the trend as Zhoushan offshore waters > Yangtze River estuary > Zhoushan offshore waters. The vari-
ation of eDNA in different water layers could be roughly divided into three trends, and the trend of most fish spe-
cies' sequence abundance between water layers was highly consistent with their habitat preference. In addition, by
comparing the results with other scholars, it was found that the eDNA metabarcoding results in the same sea area
at the same time varied greatly, which indicated that the repeatability of the eDNA technology was less reprodu-
cible and should be used with caution in the field of fisheries resources monitoring. Therefore, eDNA technology
can only partially replace traditional survey methods at present. In the future, eDNA metabarcoding can be used as
an adjunct to fishery resource monitoring to improve detection efficiency and reduce interference with ecosystems.
This study can provide new ideas and methods for the study of fish communities in island reef waters.

Key words: marine fish; environmental DNA metabarcoding; biodiversity; spatial distribution; Zhoushan offshore;
island reef waters
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