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基于 eDNA 的长江流域重庆段鱼类多样性空
间格局

 

张玉凤，  周鑫鑫，  李清华，  张家铭，  沈彦君*

重庆师范大学生命科学学院，水生态健康与环境安全实验室，重庆　401331 

摘要：

 【目的】了解三峡大坝建成后 2003年蓄水成库后长江流域重庆段鱼类
多样性现状及空间格局演变。
 【方法】本研究于 2022年 5—6月利用环境 DNA (eDNA)技术对江津至
巫山 6个干流断面和 8个重要一级支流断面的鱼类多样性进行调查。
 【结果】本次调查共发现鱼类 107种，隶属于 7目 20科 74属，其中
包括国家级保护鱼类 6种，长江上游特有鱼类 17种，以及外来鱼类
12种。基于成库后不同时期鱼类多样性对比分析发现，外来鱼类现状
相较于三峡水库试运行期间增多。不同生境偏好的鱼类种类占比波动
明显，喜流水鱼类相较于水库试运行期间减少，广适性鱼类增加。此
外，支流生境的鱼类 Alpha多样性指数普遍高于其邻近的干流江段。
分组模型表明江津—涪陵江段平均 Alpha多样性指数高于涪陵—巫山
江段，组间的鱼类物种组成具有显著差异。
 【结论】本研究揭示了长江流域重庆段鱼类多样性现状及格局演变，
进一步验证了 eDNA技术在鱼类多样性监测中的可行性和高效性，可
作为传统调查方法的重要补充手段。
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鱼类作为水域生态系统的重要组成部分[1]，其多样性不仅对水域
生态系统的平衡稳定有重要作用，也是衡量水生态系统健康的关键性
指标，能在一定程度上反映大尺度环境变化对水生生物多样性影响的
过程和机制[2]。长江流域重庆段自江津石蟆镇进入重庆境内，止于巫
山培石镇，境内干流江段共 691 km，流经 17个区县。境内流域河流
数量众多，水网复杂，除干流江段、乌江、嘉陵江外，流域面积超过
1 000 km2 的支流多达 16条，为鱼类生存繁衍提供了多样化的栖息生
境[3]，也孕育了丰富的鱼类资源和多样性[4]，是我国淡水鱼类资源的宝
库。然而，长期以来，水利开发、环境污染、外来鱼类引入等人类活
动过度干扰[5-8]，使得长江流域重庆段鱼类生境遭受到不同程度的破坏，
当前鱼类多样性受到严重威胁[9-10]，资源量急剧下降，部分鱼类甚至已
经面临资源枯竭危机。因此，制定实施科学合理的鱼类多样性保护措
施不仅关乎长江流域重庆段水生态系统的稳定健康发展，更关系到国
家长江经济带的生态发展和可持续发展[6, 11]，而对鱼类进行生物多样性
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格局研究是制定科学合理的资源保护措施的基

础和先决条件。

传统的鱼类多样性调查主要采用网具捕捞

方式进行。然而鱼类在自然水体中的分布具有

明显的时空差异性，因此，传统捕捞调查方法

通常耗时久、成本高、工作量大，同时捕捞网

具对大部分鱼类具有损伤性，对鱼类种群甚至

群落结构可能造成一定影响。此外，捕捞网具

选择的有限性以及形态学分类专业人员的匮乏

也在一定程度上制约了传统调查的准确性和可

靠性 [12]。随着分子生物学技术的发展，环境

DNA (environmental DNA, eDNA)技术应运而生，

被逐渐应用到生物多样性检测中。eDNA技术

是指以来源于环境样品，例如水、空气和土壤

等的混合 DNA分子片段为模板[13]，通过对特定

基因片段进行 PCR扩增、高通量测序和生物信

息学分析，从而实现生物多样性检测目的[14-16]。
eDNA来源多样，包括生物体尿液、生殖

细胞、黏液、脱落的肠道和皮肤细胞等，eDNA
技术允许在不捕获或者未直接观察到生物个体
的情况下，检测到物种存在与否 [17]，对生物个
体、群落结构甚至生态系统不具有侵入性。
eDNA技术最早源于环境微生物学领域 [18]，在
2000年之后得到广泛应用 [19]。Ficetola等 [20] 首
次将其应用到入侵种美国牛蛙 (Rana catesbei-
ana)分布情况的监测上，将该技术引入水生生物
研究领域。Jerde等[21] 在北美五大湖利用 eDNA
技术监测亚洲鲤科 (Cyprinidae)鱼类入侵情况，

发 现 鳙 (Aristichthys  nobilis)和 鲢 (Hypophthal-
michthys molitrix)的入侵范围已经超出监管区域。
徐念等[22] 利用 eDNA技术在长江中下游检测到
15种鱼类。Zhang等 [23] 首次将 eDNA技术应用
到长江口及邻近海域监测鱼类群落，表明在不
同季节间鱼类群落存在显著差异。当前，eDNA
技术作为一种省时高效、非破坏性的多样性检
测方法正逐渐被广泛运用到水生态系统中的物
种多样性调查中，同时其应用潜能和可靠性也
逐渐得到验证[24-26]。

当前，在长江流域“十年禁渔”和长江大保
护背景下，传统捕捞调查方法难以大规模实施，
同时其对鱼类多样性也具有一定的干扰性和破
坏性 [12]。因此，本研究于 2022年 5—6月采用
非侵入性的 eDNA技术对长江流域重庆段 6个
干流断面和 8个重要支流断面的鱼类多样性进

行了调查，一方面结合历史资料以验证 eDNA
技术的适用性和可靠性，另一方面以期摸清流
域内的鱼类多样性现状以及外来鱼类现状，为
后期流域内的鱼类多样性保护措施制定和优化
提供一定的科学依据和基础资料。 

1    材料与方法
 

1.1    不同时期鱼类历史名录整理及调查断面布设

鱼类历史名录主要综合三峡大坝建成后，

2003年蓄水成库以来不同时期相关调查资料整

理而成[7, 27-29]，包括 2005—2008年、2013—2015
年和 2017—2019年。

综合流域地理特性、水文变动特征和生境
多样性等特点，本研究在长江流域重庆段共布
设 6个干流断面 (S1：巫山断面；S3：云阳断面；
S6：忠县断面；S8：涪陵断面；S11：南岸断面
和 S14：江津断面 )和 8个重要一级支流断面
(S2：大宁河断面；S4：小江断面；S5：磨刀溪
断面；S7：龙河断面；S9：乌江断面；S10：御
临河断面；S12：嘉陵江断面和 S13綦江断面)
(图 1)。 

1.2    水样采集、eDNA 富集和测序
 

水样采集　　在取得相关渔业主管部门批
准下，本研究于 2022年 5—6月进行各断面的
水样采集。水样采集过程中，各断面内分别布
设 3~5个采样点，用采水器在断面内各采样点
采集混合水体 8~10 L后分装置于 3个 2 L的聚
乙烯瓶中，作为 3个平行水样[30]。实验前，采水
器和聚乙烯瓶均用 10%漂白粉溶液消毒处理，且
每次采样后及时更换一次性手套以避免污染[31]。 

eDNA富集　　采集的水样储存于冷藏条
件下，在 24 h内用真空抽滤装置将水样中遗传
物质过滤在孔径为 0.45 µm混合纤维素滤膜上
(Whatman, 英国)较混浊的水样预先用无菌医用
纱布粗过滤后再进行抽滤操作 [22]。每个采样断
面的水样在抽滤时均用无菌双蒸水 (ddH2O)设
置 1个阴性对照，用于评估实验过程中是否有
外源 DNA污染。同时，每份样品在抽滤前后，
均用 10%的漂白粉溶液对抽滤装置进行消毒处
理，并用蒸馏水洗涤以清除残留 DNA，避免样
品间交叉污染。水样抽滤完成后，用消毒后的
镊子将抽滤好的滤膜置于 4.5 mL无酶冻存管中
并做好标签，置于−80 °C低温保存[24]。 

DNA提取、PCR扩增与高通量测序　　参
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照 DNA提取试剂盒 PowerWater  DNA Isolation
Kits说明书步骤提取滤膜中水样总 DNA，并用

1%琼脂糖凝胶电泳检测，最后将提取的 DNA
样品置于−80 °C超低温冰箱保存备用[32]。

线粒体 12S rRNA 位点具高保守性与可变

性，是鱼类多样性检测效率较高的常用引物区

域[33-34]。本研究使用 12S rRNA 通用引物[35](Tele02-
F:  5 ′ -AAACTCGTGCCAGCCACC-3 ′;  Tele02-R:
5 ′ -GGGTATCTAATCCCAGTTTG-3 ′ )进行 PCR
扩增。反应体系为 20 µL，包含 5×FastPfu Buf-
fer 4 µL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 µL，bar-PCR上

游引物 0.8 µL，下游引物 0.8 µL，FastPfu聚合

酶 0.4 µL，模板 DNA 10 ng，然后加入 ddH2O
补至 20 µL。PCR反应程序：95 °C预变性 5 min，
95 °C变性 30 s，55 °C退火 30 s，72 °C延伸

45 s，变性退火延伸为 30个循环，72 °C终延

伸 10 min。扩增过程同步设置以 ddH2O为模板

的 PCR作为阴性对照以评估是否有污染。PCR

产物经 2%琼脂糖凝胶电泳检测合格后通过

Illumina NovaSeq 6000测序平台进行高通量测序。 

1.3    生物信息学分析

首先对所有样本的高通量测序结果进行质

控和过滤，并将得到的高质量序列片段根据重

叠关系进行拼接。其次按照 barcode和引物序列

拆分得到每个样本的优质序列，同时根据正反

barcode和引物方向对序列方向进行校正。最后

用 Usearch软件和 gold数据库，采用 de  novo
和 reference结合的方式去除嵌合体。

按照序列相似度≥99%进行操作分类单元

(OTU)聚类，将 OTU代表序列与 MitoFish数据

库 (http://mitofish.aori.u-tokyo.ac.jp/)及 NCBI数
据库 (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)进行比对和

分类注释以获取 OTU相对丰度表。分析过程中，

每个采样断面的 3个平行样品中，未匹配到鱼

类物种的序列被剔除，匹配到的序列取 3个平

行样品结果的均值。OTU注释分析时筛选标准
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图 1    长江流域重庆段鱼类 eDNA 采样断面分布图

S1. 巫山断面，S2. 大宁河断面，S3. 云阳断面，S4. 小江断面，S5. 磨刀溪断面，S6. 忠县断面，S7. 龙河断面，S8. 涪陵断面，S9. 乌江断面，

S10. 御临河断面，S11. 南岸断面，S12. 嘉陵江断面，S13. 綦江断面，S14. 江津断面；下同。

Fig. 1　Distribution map of eDNA sampling sections for fish in the Chongqing section of the Yangtze River Basin
S1. Wushan section, S2. Daninghe section, S3. Yunyang section, S4. Xiaojiang section, S5. Modaoxi section, S6. Zhongxian section, S7. Long river sec-
tion, S8. Fuling section, S9. Wujiang section, S10. Yulin river section, S11. Nan'an section, S12. Jialin river section, S13. Qijiang section, S14. Jiangjin
section; the same below.
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参数为 identity值≥97%，E-value≤10−5，cover≥
0.9，且将比对至同一物种的 OTU合并，若 OTU
未比对至种水平则向上一级分类地位统计[36]。

鱼类物种有效学名、分类地位、生态类型、

外来鱼类、长江上游特有鱼类及国家级保护鱼

类参照已有文献 [7, 27, 37]、Fishbase数据库、《四

川鱼类志》[38]《贵州鱼类志》[39] 和《国家重点

保护野生动物名录》[40] 等进行分类整理。 

1.4    鱼类多样性分析

基于 OTU聚类分析结果对各断面鱼类进
行 Alpha和 Beta多样性分析、物种组成分析、
生态类型分析、相对序列丰度分析等。由于长
江流域重庆段不同地理位置断面受库区蓄水影
响差异显著 [41]，库区水位变更，重庆江津至涪
陵之间区域始终为稳定水库环境，而涪陵至巫
山江段在夏季会恢复为自然河流状态。本研究
以涪陵为界将研究区域划分为 S1~S7组和 S8~
S14组；以干支流为标准划分为干流组和支流组。
同时基于物种组成和序列丰度对各分组进行 t
检验及非度量多维尺度分析 (NMDS)分析。 

1.5    优势序列物种分析

基于物种序列数计算各物种的序列数占比，

取 Y >0.02为优势序列物种[42]，计算公式：

fi= T i/T (1)

Y = ni/Nf i (2)

式中，fi 为出现频率 (%)，Y 为优势度指数。Ti

为第 i 种鱼类出现的采样断面数量 (个)，T 为采

样断面总数 (个)。ni 为第 i 种鱼类 OTU序列数

(个)，N 为鱼类 OTU总序列数 (个)。 

2    结果
 

2.1    鱼类物种组成现状

本研究基于 eDNA技术在长江流域重庆段

共检测到鱼类 107种，隶属于 7目 20科 74属，

其中包括国家级保护鱼类 6种，长江上游特有

鱼类 17种，以及外来鱼类 12种。从分类地位

等级组成上看，目水平占比最多的为鲤形目

(Cypriniformes)(69.16%)，其次为鲇形目 (Siluri-
formes)(14.02%)(图 2-a)。科水平为鲤科鱼类最

多 (54.21%)， 鳅 科 (Cobitidae)次 之 (11.21%)
(图 2-b)。属水平占比较高的为薄鳅属 (Leptobo-
tia)(3.74%)、拟鲿属 (Pseudobagrus)(3.74%)，但

总体上各属鱼类所占比例无显著差异 (图 2-c)。
基于鱼类不同生态类型划分标准 [7, 27, 37] 分

析显示，长江流域重庆段整体上喜流水鱼种类
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鲤科　Cyprinidae

  属　Acheilognathus

近红鲌属　Ancherythroculter

孟加拉鲮属　Bangana

铜鱼属　Coreius

草鱼属　Ctenopharyngodon

鲌属　Culter

鲤属　Cyprinus

盘  属　Discogobio

圆吻鲴属　Distoechodon

鳡属　Elopichthys

半  属　Hemiculterella

青鱼属　Mylopharyngodon

鳤属　Ochetobius

白甲鱼属　Onychostoma

马口鱼属　Opsariichthys

鳊属　Parabramis

片唇  属　Platysmacheilus

似鳊属　Pseudobrama

拟  属　Pseudohemiculter

飘鱼属　Pseudolaubuca

麦穗鱼属　Pseudorasbora

  属　Rhynchocypris

倒刺鲃属　Spinibarbus

银  属　Squalidus

赤眼鳟属　Squaliobarbus

丁  属　Tinca

异鳔鳅鮀属　Xenophysogobio

  属　Zacco

金沙鳅属　Jinshaia

泥鳅属　Misgurnus

副泥鳅属　Paramisgurnus

副鳅属　Homatula

高原鳅属　Triplophysa

胭脂鱼属　Myxocyprinus

鲟属　Acipenser

攀鲈属　Anabas

齿非鲫属　Coptodon

罗非鱼属　Oreochromis

副丽鱼属　Parachromis

黑鲈属　Micropterus

纹胸  属　Glyptothorax

鳠属　Hemibagrus

真  属　Ictalurus

黄鳝属　Monopterus

新银鱼属　Neosalanx

大银鱼属　Protosalanx

食蚊鱼属　Gambusia

青鳉属　Oryzias

鳑鲏属　Rhodeus

光唇鱼属　Acrossocheilus

鲫属　Carassius

红鳍鲌属　Chanodichthys

  属　Hemiculter

鲢属　Hypophthalmichthys

小鳔  属　Microphysogobio

吻  属　Rhinogobio

鳈属　Sarcocheilichthys

蛇  属　Saurogobio

裂腹鱼属　Schizothorax

鲴属　Xenocypris

华吸鳅属　Sinogastromyzon

副沙鳅属　Parabotia

华鳅属　Sinibotia

疯鲿属　Tachysurus

鲇属　Silurus

  属　Hemibarbus

鲂属　Megalobrama

鳜属　Siniperca

  属　Liobagrus

薄鳅属　Leptobotia

拟鲿属　Pseudobagrus

(a) (b)

(c)

虾虎鱼科　Bodiidae

鲻虾虎鱼属　Mugilogobius

胡鲇属　Clarias

吻虾虎鱼属　Rhinogobius

岁

岁

 
图 2    不同分类水平鱼类物种组成图

(a) 目水平，(b) 科水平，(c) 属水平；下同。

Fig. 2　Map of fish species composition at different taxonomic levels
(a) the order level, (b) the family level, (c) the genus level; the same below.

张玉凤，等 水产学报, 2025, 49(6): 069309

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

4

https://www.china-fishery.cn
https://www.china-fishery.cn
https://www.china-fishery.cn


最多，食性以杂食性、肉食性鱼类为主，分布

水层以中下层、底层鱼类居多，产卵类型上以

产黏性卵鱼类种类最多，浮性卵最少 (表 1)。
各断面鱼类物种组成结果显示，S11检测

到物种数最多 (76种)，S3最少 (34种)，S14特

有鱼类数最多 (13种)，S3和 S4特有鱼类数最

少 (3种)。生态类型上，各断面占比最多的生

态类型分析结果显示，S1~S4均以广适性鱼类

占比最多，S5~S8和 S10均以喜缓静流鱼类占

比最多，其中 S7广适性鱼类与喜缓静流鱼类数

目相同 (18种)。S11~S14和 S9均以喜流水鱼类

占比最多。食性及产卵类型上各断面均为杂食

性、产黏性卵鱼类占比最多。分布水层除 S3、
S4和 S10以中下层鱼类占比最多，其余各断面

均为底层鱼类占比最多 (表 2)。
 

2.2    鱼类多样性现状

在整个研究区域，除 S3、S11和 S14外，

 

表 1    基于 eDNA 的长江流域重庆段不同生态类型鱼类物种组成表

Tab. 1    Species composition of different ecological types of fish in Chongqing section of
the Yangtze River Basin based on eDNA

类目
item

生境偏好　habitat type 食性　feeding habit 水层　water layer 产卵类型　spawning type

N R G H O C U L B A D F W S

种类数/种　no. of species 38 43 26 4 67 36 20 31 56 54 7 31 3 12

占比/%　proportion 35.51 40.19 24.30 3.74 62.62 33.64 18.69 28.97 52.34 50.47 6.54 28.97 2.80 11.21

注：N. 喜缓静流鱼类；R. 喜流水鱼类；G. 广适性鱼类；H. 植食性鱼类；O. 杂食性鱼类；C. 肉食性鱼类；U. 上层鱼类；L.中下层鱼类；B. 底
层鱼类；A. 黏性卵；D. 沉性卵；F. 漂流性卵；W. 浮性卵；S. 特殊方式。

Notes: N. limnophilic fish; R. rheophilic fish; G. eurytopic fish; H. phytophagous fish; O. omnivorous fish; C. carnivorous fish; U. pelagic fish; L. lower
mesopelagic fish; B. benthopelagic fish; A. adhesive egg; D. sinking egg; F. drifting egg; W. floating egg; S. special modality.

 

表 2    基于 eDNA 的各断面鱼类物种组成

Tab. 2    Fish species composition based on eDNA at different sampling sections

采样断面
sampling section

组成　composition 占比最多的生态类型　ecological type with the largest proportion

目
order

科
family

属
genus

种
species

特有鱼类
endemic fish

生境偏好
habitat type

食性
feeding habit

水层
water layer

产卵类型
spawning type

巫山断面 S1 4 9 36 42 4 广适性
42.86%

杂食性
59.52%

底层
40.48%

产黏性卵
47.62%

大宁河断面 S2 4 9 39 45 4 广适性
40.00%

杂食性
55.56%

底层
42.22%

产黏性卵
44.44%

云阳断面 S3 4 6 30 34 3 广适性
41.18%

杂食性
55.88%

中下层，上层
35.29%

产黏性卵
44.12%

小江断面 S4 4 8 35 42 3 广适性
40.48%

杂食性
54.76%

中下层
40.48%

产黏性卵
42.86%

磨刀溪断面 S5 5 12 45 58 6 喜缓静流
41.38%

杂食性
55.17%

底层
39.66%

产黏性卵
51.72%

忠县断面 S6 5 10 41 52 6 喜缓静流
38.46%

杂食性
61.54%

底层
42.31%

产黏性卵
55.77%

龙河断面 S7 5 11 41 53 6 广适性，喜缓静流
33.96%

杂食性
60.38%

底层
41.51%

产黏性卵
50.94%

涪陵断面 S8 6 14 49 63 6 喜缓静流
41.27%

杂食性
57.14%

底层
39.68%

产黏性卵
47.62%

乌江断面 S9 6 14 54 73 12 喜流水
38.36%

杂食性
54.79%

底层
53.42%

产黏性卵
49.32%

御临河断面 S10 4 9 31 38 4 喜缓静流
36.84%

杂食性
57.89%

中下层
42.11%

产黏性卵
57.89%

南岸断面 S11 7 16 57 76 12 喜流水
36.84%

杂食性
56.58%

底层
52.63%

产黏性卵
50.00%

嘉陵江断面 S12 5 14 52 68 12 喜流水
39.71%

杂食性
57.35%

底层
51.47%

产黏性卵
45.59%

綦江断面 S13 3 9 45 67 12 喜流水
40.30%

杂食性
59.70%

底层
47.76%

产黏性卵
52.24%

江津断面 S14 3 9 38 56 13 喜流水
44.64%

杂食性
58.93%

底层
64.29%

产黏性卵
55.36%
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各断面均以鲤形目鲤科鲤属鱼类序列丰度较高

(图 3)。S3以鲑形目银鱼科新银鱼属鱼类序列

丰度最高。S11以鲇形目钝头鮠科䱀属鱼类序

列丰度较高。S14以鲇形目鳅科副鳅属鱼类序

列丰度较高。

不同生态类型鱼类序列丰度分析结果显示，

S1、S2、S10、S13和 S14喜流水性鱼类序列数

占比较高，S3和 S6喜缓静流鱼类序列数占比

较高，其余 7个断面均以广适性鱼类序列数占

比较高 (图 4-a)。食性组成上，各断面序列数占

比较高的为杂食性和肉食性鱼类 (图 4-b)，分布

水层上，S1、S3、S6和 S8均以上层鱼类序列

数占比最高，其余 10个断面均以底层鱼类序列

数占比最高 (图 4-c)。产卵类型上，S2、S9与 S13
以产漂流性卵鱼类序列数占比最高，S3以产沉

性卵鱼类序列数占比最高，剩余 10个采样断面

均为产黏性卵鱼类序列数占比最高(图 4-d)。
Alpha多样性分析主要通过计算各断面的

Chao1[43] 指数、Coverage指数、Shannon[44] 指数

和 Simpson[45] 指数 (表 3)。各断面的 Coverage
指数均在 0.992 506~0.998 987，表明测序深度

基本覆盖全部 OTU数据，能够反映样本真实情

况。Chao1指数最高为 S5，最低为 S3，表明

S5群落丰富度最高，S3最低。Shannon指数和
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图 3    各分类等级不同鱼类在各采样断面序列占比图

序列丰度较低的目科属合并为其他。

Fig. 3　The sequence proportion of different fish species at different sampling sections
Orders with lower sequence abundance were combined as others.
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Simpson指数结果均表明 S13多样性最高，S6
最低。此外，除 S2和 S12外，其余支流断面

的 Shannon指数普遍高于临近的干流断面。
 

2.3    分组划分比较分析

以涪陵为界划分的 S1~S7和 S8~S14中，

基于鱼类物种组成数目分析，t 检验结果显示组

间差异显著 (P=0.014)，基于物种序列数的 t 检
验结果显示组间无显著差异 (P=0.788)。多样性

指数分析结果表明，S8~S14的 Shannon指数平

均值 (3.52)高于 S1~S7 (2.80) (表 4)。
S1~S7各断面共有物种为 25种，平均物种

数为 46种。S8~S14各断面共有物种为 19种，平

均物种数为 63种。特有鱼类在 S1~S7均为 6种

及以下，S8~S14，除 S10外 (4种)，其余均为 6
种及以上，且有一种特有鱼类厚颌鲂 (M. pel-
legrini)仅在支流中检测到。生态类型组成层面，

各断面、食性、水层和产卵类型占比最多的生

态类型相似，生境偏好上，S1~S7多数以广适

性鱼类占据优势，S8~S14多数以喜流水鱼类占

据优势 (表 2)。
以干、支流生境划分，基于鱼类物种组成

数目和序列数分析表明干流组和支流组间无显

著差异。多样性指数分析表明支流组 Shannon
指数平均值 (3.40)高于干流组 (2.85) (表 4)。

干流组各断面共有物种为 22种，平均物

种数为 53种。支流组各断面共有物种为 17种，

平均物种数为 55种。特有鱼类在干流组及支流
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图 4    基于序列数的不同生态类型鱼类占比图

(a) 不同生境偏好鱼类序列占比；(b) 不同食性鱼类序列占比；(c) 不同水层鱼类序列占比；(d) 不同产卵类型鱼类序列占比。

Fig. 4　The proportion of different ecological types of fish based on sequence number
(a)  percentage  of  fish  sequences  with  different  habitat  preferences;  (b)  percentage  of  sequences  of  fish  with  different  diets;  (c)  percentage  of  fish
sequences in different water layers; (d) percentage of sequences of fish of different spawning types.
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组无明显差异。生态类型组成层面，除生境偏

好外，各断面占比最多的生态类型相似，生境

偏好上，干、支流组也无明显差异 (表 2)。
此外，基于序列丰度的 NMDS分析结果显

示，干流和支流组之间没有显著差异 (图 5-a),
S1~S7与 S8~S14之间同样无显著差异 (图 5-b)，
干流和支流组 stress均为 0.131，表明图形具有

一定解释意义[46]。 

2.4    优势序列物种

本研究基于 eDNA序列数计算的优势序列

物种有 8种 (表 5)，除真吻虾虎鱼 (R. similis)外，

均为鲤科鱼类，优势度最高的鱼类为鲤 (C. car-
pio)和汪氏近红鲌 (A. wangi)。 

3    讨论
 

3.1    鱼类多样性组成

本研究基于 eDNA技术在长江流域重庆
段共检测到鱼类 7目 20科 74属 107种，与
2017—2019年 [7] 传统调查结果相比，有 76种
鱼类与之相同，与之不同的 31种鱼类也均为该
流域已记录种类[27, 38, 47]，表明 eDNA技术在鱼类
多样性检测中具有较好的适用性。

各断面鱼类组成情况对比分析表明，S3物

种数最少，鲑形目银鱼科新银鱼属鱼类序列丰

度较高，表明该断面太湖新银鱼 (N. taihuensis)
数量可能较多。S11物种数目最多，可能因为

该干流断面受库区环境影响较小 [41]，能为更多

 

表 3    各断面 Alpha 多样性指数

Tab. 3    Alpha diversity index at different sampling sections

采样断面
sampling section

Chao1指数
Chao1 index

覆盖指数
coverage index

香农指数
Shannon index

辛普森指数
Simpson index

巫山断面 S1 126 0 0.992 859 2.41 0.288 2

大宁河断面 S2 166 1 0.998 39 2.34 0.318 9

云阳断面 S3 115 1 0.997 338 2.65 0.220 7

小江断面 S4 235 4 0.998 531 3.36 0.102 5

磨刀溪断面 S5 291 2 0.998 224 3.80 0.069 6

忠县断面 S6 136 4 0.998 132 1.95 0.375 7

龙河断面 S7 202 5 0.998 477 3.15 0.121 2

涪陵断面 S8 202 0 0.997 641 2.93 0.170 6

乌江断面 S9 273 3 0.997 176 3.94 0.055 4

御临河断面 S10 129 7 0.992 506 3.87 0.052 2

南岸断面 S11 178 6 0.998 895 3.26 0.109 5

嘉陵江断面 S12 180 3 0.998 987 2.53 0.279 3

綦江断面 S13 278 0 0.998 029 4.22 0.041 6

江津断面 S14 211 5 0.997 613 3.92 0.048 9

 

表 4    不同分组模型信息

Tab. 4    Information of different grouping models

分组
group

平均物种数
average number of species

平均Shannon指数
average Shannon index

t检验结果　t-test results

基于物种数
based on the no. of species

基于序列数
based on the no. of sequences

干支流分组
grouping of main and
tributary streams

干流组 53 2.85 0.828 0.116

支流组 55 3.40

以涪陵为界分组
grouping based on Fuling

S1~S7 46 2.80 0.014∗ 0.788

S8~S14 63 3.52

注：“∗” 代表差异显著(P<0.05)。
Notes: "∗" means significant difference (P<0.05).
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鱼类提供适宜的栖息环境，且该断面鲇形目钝

头鮠科䱀属鱼类序列丰度较高，表明该江段白

缘䱀(L. marginatus)数量可能较多。S14特有鱼

类种类最多，且该断面鲇形目和鳅科副鳅属鱼

类序列丰度较高，鲇形目序列丰度较其他采样

断面高主要是由于白缘䱀序列丰度较高导致，鳅

科副鳅属鱼类序列丰度较高的原因为短体副鳅

(H. potanini)序列丰度较高，表明该断面这两种

鱼数量可能较多。且 S14虽为干流断面，但地

理位置偏自然河段，生境条件受蓄水影响程度

较小，适合更多喜流水生境的特有鱼类生存。

各断面生态类型组成对比分析表明，占比

最多的生态类型除生境偏好外，其余生态类型

差异并不明显。生境偏好整体结果表明，临近

三峡库区库首位置的江段 (S1~S4)基本为广适

性鱼类占据优势，临近库中位置的江段 (S5~
S10)为喜缓静流鱼类占据优势，临近库尾位置

的江段 (S11~S14)为喜流水鱼类占据优势。这

可能是因为库区蓄水形成的环境更有利于广适

性鱼类生存[9-10]，且库区运行造成的水流速度变

缓、水位升高及水沙特性等改变 [48-49]也更适合

喜缓静流鱼类生存。库尾江段由于仍保留一定

的流水生境，能为喜流水和产漂流性卵鱼类提

供一定的生存空间，因此喜流水鱼类种类也相

对较多[50]。

各断面不同生态类型序列数对比分析表明，

在 5个喜流水鱼类序列丰度较高的断面中 (S1、
S2、S10、S13和 S14)，3个 (S2 、S10 和 S13)
为支流断面，可能因为支流断面保留了更多自

然河流条件，适宜更多喜流水鱼类生存。2个

(S14和 S1)为干流断面，可能因为 S14为偏自

然河段，受库区影响较小，适宜更多喜流水鱼

类生存，而 S1喜流水鱼类序列数较多的原因主

要是汪氏近红鲌序列丰度较高。食性上，各断

面均为杂食性及肉食性鱼类序列占比较高，这

可能与杂食性及肉食性鱼类种类较多，植食性

鱼类较少有关。水层分布上，各支流均为底层

鱼类序列数占比较高，表明底层鱼类数量可能

较多，且有相关研究表明，三峡库区重要支流
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图 5    不同分组模型 NMDS 分析

(a) 干支流分组模型 NMDS分析；(b) 以涪陵为界分组模型 NMDS分析。

Fig. 5　NMDS analysis of different grouping models
(a) NMDS analysis of the main stream-tributary grouping model; (b) NMDS analysis of the Fuling-boundary-based grouping model.
 

表 5    基于 eDNA 的长江流域重庆段优势序列物种

Tab. 5    The dominant sequence species of Chongqing
section of the Yangtze River Basin based on eDNA

种类
species

优势度指数
　Y

鲤　C. carpio 0.215

汪氏近红鲌　A. wangi 0.124

中华倒刺鲃　Spinibarbus sinensis 0.073

张氏䱗　Hemiculter tchangi 0.068

真吻虾虎鱼　R. similis 0.066

草鱼　C. idella 0.059

鲫　C. auratus 0.043

赤眼鳟　Squaliobarbus curriculus 0.040
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鱼类以底栖为主 [47]。产卵类型上，相较于其他

断面，S3因太湖新银鱼序列数较高使得产沉性

卵鱼类序列数占比较高，表明其数量可能较多。
基于 Chao1指数的多样性分析结果显示，

S5群落丰富度最高，S3最低，可能暗示磨刀溪
生境条件适宜，且有相关研究表明磨刀溪回水
区河段存在多种产黏沉性卵鱼类的产卵场 [51]，
这可能也是该断面群落丰富度较高的原因。S3
丰富度较低，可能是受到库区蓄水改变了原有
生态环境 [11] 和外来鱼类压缩本土鱼类生存空
间 [52] 等的影响。Shannon指数和 Simpson指数
结果均显示，S13多样性指数最高，S6最低，
这在一定程度上表明远离三峡库区的支流较库
区内干流受库区影响较小。

分组模型比较结果显示，以涪陵为界分组，

组间鱼类物种数差异显著，且 S8~S14平均物种

数、特有鱼类数量及 Shannon指数平均值高于

S1~S7，这可能表明涪陵—江津江段生境条件适

宜于更多鱼类物种栖息，且有相关研究表明，

重庆江津至涪陵之间区域在冬季高水位运行期

会因蓄水形成大面积回水区，在夏季又恢复为

自然河流状态，较涪陵—巫山江段始终为稳定

水库环境，不同水位环境变更及部分河流状态

的保持，使涪陵—江津江段栖息地结构更复

杂[53]，可为更多鱼类提供适宜生长环境。此外，

4—5月繁殖季节上游鱼类所产漂流性卵也可漂

流至库尾河段生长，增加鱼类数量 [54]。生态类

型组成对比分析表明，S1~S7龙河断面组多数

以广适性鱼类占据优势，S8~S14多数以喜流水

鱼类占据优势，这可能与三峡库区季节间水位

变动密切相关，涪陵—江津江段保留了更多自

然河流生境，可能适合更多喜流水鱼类生存，

而涪陵—巫山江段由于始终处于库区环境，可

能更适合广适性鱼类生存[9-10, 41]。

库区内支流和干流组的物种数并无显著差

异。支流组的平均物种数及 Shannon指数平均

值略高于干流组，而鱼类多样性与生境异质性、

河流面积等相关 [55-56]，可能说明支流的生境条

件相对干流更适宜鱼类栖息。且除 S2大宁河断

面和 S12嘉陵江断面外，其他支流的 Shan-
non指数都比附近的干流段高一些。S2附近为

人类生活区，人为活动频繁，可能在一定程度

上影响了该区域的鱼类分布。S12多样性指数

较低可能是嘉陵江本身作为长江上游主要支流

之一，各种水利工程建设对鱼类生存、产卵繁

殖也造成了一定程度的干扰 [57]，进而影响鱼类

物种多样性。 

3.2    多样性格局演变分析

长江上游特有鱼类数量 2017—2019年[7] 最

多 (27种)，占比 18.75%；2005—2008年[28-29] 次

之 (20种 )，占比 17.39%；2013—2015年 [27] 最

少 (12种)，占比 14.46%；2022年本研究共检测

到 17种，占比 15.89%。不同时期特有鱼类数

量对比分析表明，特有鱼类数量波动明显，现

状较三峡水库试运行期间减少。同时不同时期

优势物种变动也较大，原本在试运行期间占据

优势的圆口铜鱼 (C. guichenoti)、宜昌鳅鮀(G.
filifer)和蒙古鲌 (C. mongolicus)不再占据优势，

出现短颌鲚 (C. brachygnathus)和鳙等新的优势

物种。
不同时期鱼类生态类型组成对比分析表明，

生境偏好上，喜缓静流鱼类种类占比在 2013—
2019年两个时期呈上升趋势，这可能与库区蓄
水导致水环境更适合喜缓静流鱼类生存密切相
关。但本次研究结果中，喜缓静流鱼类种类占
比与试运行期间相似，这可能是由于库区稳定
运行后，鱼类逐渐适应库区环境，种群结构趋
于稳定 [27]，也可能是由于本次研究时间跨度较
小，调查到的鱼类名录较少，使得结果可能存
在一定偏差。广适性鱼类则呈现先上升后下降
再上升的趋势，最终种类占比仍略高于试运行
期间，喜流水鱼类则呈现先下降再上升的趋势，
最终种类占比仍略低于试运行期间，这可能也
与库区蓄水密切相关。库区蓄水后生境条件更
适合广适性和喜缓静流鱼类生存，且库区蓄水
及水利工程的实施破坏了部分喜流水鱼类的生
境，使其无法正常生存和繁衍 [7]，同时广适性
鱼类和喜缓静流鱼类种类增加也可能会在一定
程度上挤占喜流水鱼类的生存空间 (图 6-a)。食
性上，不同时期不同食性鱼类的种类占比总体
上趋于稳定，但占比最高的均为杂食性鱼类，
可能表明，杂食性鱼类的竞争生存能力较强
(图 6-b)。水层分布上，三种栖息水层鱼类所占
比例均有不同程度波动，但折线整体趋于平缓，
这可能也与鱼类群体对库区水环境的适应有关
(图 6-c)。产卵类型上，不同时期均以产黏性卵
鱼类占比最多，这可能表明，产黏性卵鱼类较
其他产卵类型鱼类有一定优势 (图 6-d)。
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总体上，近年来区域内喜流水鱼类种类下

降，广适性鱼类种类上升明显，其他生态类型

鱼类种类占比在不同时期均有波动，整体趋于

稳定。因此，加强鱼类重要栖息地的修复和保

护，特别是喜流水鱼类的栖息生境保护是十分

必要的。 

3.3    外来鱼类变动及其潜在影响

2005—2008年 [28-29] 外来鱼类种类有 7种，

占比 6.09%， 2013—2015年 [27] 有 2种，占比

2.41%，2017—2019年[7] 有 20种，占比 13.89%，

本次研究共调查到外来鱼类 12种，占比 11.2%，

从历史演变来看，总体上长江流域重庆段外来

鱼类种类增多。且本次研究中外来鱼类序列数

占比为 4.34%，表明外来鱼类在该区域已有一

定的种群数量。虽然相较于种类占比，目前这

些外来鱼类的序列数占比较小，但这些外来鱼
类基本都具有喜缓静流、食性广等生态类型特
点。因此，未来仍然存在种群增长并挤占其他
本土鱼类生存空间的可能 [7]。本研究中调查到
的外来鱼类太湖新银鱼，有研究表明其引入云
南湖泊后，由于其种群扩张导致了鱇浪白鱼 (A.
grahami)等土著鱼类灭绝 [52]。本研究中，相较
于其他断面，S3银鱼序列数明显偏高，甚至已
超过鲤形目鱼类序列总数。已有研究表明三峡
库区银鱼优势种为太湖新银鱼，自 2006年以来
种群便迅速增长[7, 58-59]，近期在涉及该断面的长
江专项调查结果也表明其优势度极高。

研究表明，外来鱼类主要源于养殖逃逸、

人为无序放流和渔业捕捞运输等途经 [60]。库区

蓄水后水域生态环境转变，生态系统结构和功

能受到强烈干扰，鱼类群落结构的变动可能形
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图 6    不同生态类型鱼类物种占比历史变动

(a) 生境偏好，(b) 食性，(c) 水层，(d) 产卵类型；1. 2005—2008年，2. 2013—2015年，3. 2017—2019年，4. 2022年。

Fig. 6　Historical changes in the proportion of fish species of different ecological types
(a) habitat types, (b) feeding habits, (c) water layer, (d) spawning type; 1. 2005-2008, 2. 2013-2015, 3. 2017-2019, 4. 2022.
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成部分空缺的生态位，并可能给部分外来鱼类

定居和扩散提供一定的条件。外来种一旦入侵

成功，将严重挤压土著种生存空间，随着时间

效应，将对土著鱼类的生存和繁衍带来巨大威

胁，降低其遗传多样性，造成种群衰退，甚至

可能导致土著种的灭绝[6]。

因此，加强对外来鱼类的跟踪监测和入侵

风险评估十分必要。根据本研究周围养殖情况，

外来鱼类多数来自养殖逃逸，建议在水产养殖

中应当建造物种隔离及防逃设施。 

3.4    eDNA 的局限性

本研究基于 eDNA技术在长江流域重庆段
检测到较为丰富的鱼类物种多样性，其中有 76
种鱼类与近期的 (2017—2019年)传统调查结果
相同，与传统调查方法相比，eDNA技术所需
时间成本及人力成本较低，且 eDNA技术对鱼
类个体、群落结构甚至生态系统都不具有侵入
性。然而，对比传统调查结果，仍有 69种鱼类
未在本研究中检测到。一方面可能与本研究调
查周期较短、调查季节单一以及所设断面的整
体代表性不够等因素有关；另一方面，eDNA
技术本身的局限性也可能影响物种的检出率。
研究表明，环境 DNA产生及降解易受水温、
pH、紫外线等一系列环境因子影响[61]，且未能
明确的各类环境条件对检测情况的影响是环境
DNA进一步实地调查的难点[62]。此外，12S rRNA
标志基因保守性较大，序列较短，辨别近缘物

种的程度不够[63]，有待于后续进一步优化。 

4    结论

本研究运用 eDNA技术揭示了长江流域重

庆段鱼类多样性现状及结构差异，并结合历史

资料进行分析，表明三峡库区蓄水过程已经对

长江流域重庆段鱼类多样性造成一定影响，广

适性鱼类种类上升与喜流水鱼类种类下降明显，

外来鱼类的入侵和繁殖也将进一步影响土著鱼

类生存，降低鱼类多样性。江津—涪陵江段较

涪陵—巫山江段受三峡库区运行影响较小，适

宜于更多喜流水鱼类和特有鱼类生存，长江支

流的生物多样性高于干流江段。此外，在“长江

十年禁渔”的背景下，eDNA技术的高效性和非

破坏性的优势，可作为长江流域重庆段渔业资

源监测的重要辅助工具。
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Spatial patterns of fish diversity in the Chongqing section of
the Yangtze River Basin based on eDNA

ZHANG Yufeng ,     ZHOU Xinxin ,     LI Qinghua ,     ZHANG Jiaming ,     SHEN Yanjun *

Laboratory of Water Ecological Health and Environmental Safety, College of Life Sciences,
Chongqing Normal University, Chongqing　401331, China

Abstract: Fish diversity not only plays a pivotal role in maintaining the balance and stability of aquatic ecosystems, but also

serves as a critical indicator for assessing the health status of freshwater ecosystems. However, prolonged anthropogenic dis-

turbances, including hydraulic development, environmental pollution, and the introduction of exotic fish species, have resulted

in varying degrees of habitat degradation for ichthyofauna in the Chongqing section of the Yangtze River Basin, posing severe

threats to contemporary fish biodiversity. This study aimed to investigate the current status and spatial pattern evolution of fish

diversity  in  the  Chongqing  section  of  the  Yangtze  River  Basin  following  reservoir  impoundment.  From  May  to  June  2022,

environmental DNA (eDNA) technology was employed to survey fish diversity across six mainstream sections (from Jiangjin

to Wushan) and eight important primary tributary sections. A total of 107 fish species were detected, belonging to 7 orders, 20

families, and 74 genera. These included 6 nationally protected species, 17 endemic species to the upper Yangtze River, and 12

exotic species. Comparative analysis of post-impoundment periods revealed an increase in exotic species compared to the trial

operation phase of the Three Gorges Reservoir. Notably, the proportion of rheophilic fish species declined, while eurytopic fish

species increased. Tributary habitats exhibited higher alpha diversity indices than adjacent mainstream sections. The grouping

model demonstrated that the Jiangjin-Fuling section had a higher average alpha diversity index than the Fuling-Wushan section,

with statistically significant differences in fish community composition between the groups. This study elucidates the current

status and spatial pattern evolution of fish diversity in the Chongqing section of the Yangtze River Basin. It further validates the

feasibility and efficiency of eDNA technology for fish diversity monitoring, positioning it as a robust complement to traditional

survey methods.
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