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摘要: 环境 DNA (environmental DNA, eDNA)是指生物通过皮肤脱落、唾液、配子、粪便以及分泌物等方式向环境

中释放的游离 DNA。环境 DNA 具有敏感性、准确性以及容易操作等诸多优势, 更能实时地反映物种多样性以及

生物量等, 近两三年受到了世界各地学者们的大量关注。水域环境高度复杂, 环境 DNA 在水域生态领域具有重要

的应用价值。本文主要从环境 DNA 在水域生态的应用以及研究方法方面对环境 DNA 的研究做一小结, 同时介绍

环境 DNA 在其他生境的应用, 以期为水域生态的研究提供参考。 
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20 世纪以来, 生物多样性锐减是全球环境面

临的最重要的问题之一, 这与生态环境和全球健

康密切相关[1]。1970 年至 2010 年, 全球生物多样

性减少 52%[2], 因此, 加强对生物多样性的保护

尤为重要。对生物多样性的保护主要应从以下几

个方面展开: 首先, 全面评估生物多样性以及生

物遗传多样性状态。以海洋生境为例, 目前主要

采用定时定点网具捕捞调查方法, 随后随机取样

利用传统测量方法和遗传标记对特定物种的遗传

多样性进行评估。其次, 对濒危、珍稀物种加强

保护, 主要难点在对珍稀物种资源量的监测评估

和人工繁育。此外, 对有害入侵物种的监测、清

除以及生境环境的保护等也至关重要。近年来 , 

一种新兴的检测物种多样性及丰度的方法—环境

DNA (environment DNA, eDNA), 由于其灵敏性、

准确性以及成本低等诸多优势逐渐在此领域大放

异彩。本文将从环境 DNA 的应用以及研究方法

等方面对近年来环境 DNA 的研究做一总结, 以

期为今后的研究提供帮助。  

1  环境 DNA 概述 

环境 DNA 指环境中游离的 DNA 分子, 在自

然环境中分布广泛 , 主要由生物通过脱落的皮

肤、粪便、唾液、配子、分泌物等方式获得[3]。

由于游离 DNA 在外界环境中半衰期较短, 所以

环境 DNA 反应几乎是实时的生物状态, 因而具

有重要的应用前景。早在 2008 年, Ficetola 等[4]

即开始用 eDNA 监测淡水中一种青蛙(Rana catesbe-
iana)的分布, 随后 eDNA 方法便被广泛用于其他

监测和生物检测中。研究表明, 影响水体中 eDNA

降解速率的因素主要有温度、有机碳浓度、阳光、

固相颗粒等[5-6]。 

2  环境 DNA 在水域生态中的应用 

eDNA 自从首次应用之后, 已在脊椎动物、无

脊椎动物、原生动物和植物等多种类型的生物群

落中得到应用。植物的 eDNA 释放与生物量具有

一定的关系, 但并不显著, 实验表明植物并不释

放常量的 DNA, 这表明 eDNA 在研究植物的生物



第 4 期 赵明等: 环境 DNA 在水域生态中的研究进展 715 

 

量还需要进一步的探索[7]。但 eDNA 亦有其独特

的优势, 不仅可以检测活的植物, 还可以检测休

眠组织、种子、花粉、碎屑等, 因此在植物群落

的多样性研究中亦可有广泛应用 [8]。对于环境

DNA 在水域生态系统的植物的应用主要可从对

植物群落多样性、入侵植物的清除效果、经济作

物的病原监测等领域展开。下面主要总结 eDNA

在动物研究中的应用, 根据实验目的将其应用主

要分为多样性检测、生物量估算、监测入侵物种

和珍稀物种等。 

2.1  物种多样性以及新物种发现 

环境 DNA 在对多种类型的生物多样性检测

中均有广泛应用。在水域生态系统中主要包括对

微小真核生物和高等水生动物的检测。对微小真

核生物的研究主要成果表现在丰富了相关物种的

分类学信息。如 Hartikainen 等[11]开发的黏孢子虫

谱系特异性引物对食鱼动物粪便样本中的微小真

核生物粘孢子虫进行检测, 发现仅有 7%的 OTU

能聚类到 GenBank 中, 结果丰富了黏孢子虫的分

类学。利用 COI 检测原生生物 Nebela collaris 的

多样性, 检测的结果与镜检形态的数据具有相关

性, 且相关性随着镜检体积的增加而提高[12]。 

对于高等水生动物多样性的研究较多, 从最

初采用克隆方法到后来发展的高通量测序。如

Minamoto 等[13]利用 cyt b 部分序列加克隆方法检

测了河流中的鱼类多样性, 在 47 个克隆检测出了

4 种鱼。Evans[14]利用 206 升的中型生态系统的研

究证明了环境 DNA 方法研究鱼类和两栖类的多

样性及生物量的可行性。Miya 等[15]通过对 880 种

鱼类全线粒体序列以及 160 种部分线粒体序列分

析开发了一对鱼类通用 PCR 引物, 该引物位于

12S rRNA 的高度可变区, 首先用水族馆水样证

明了引物的有效性, 在分布于 59 个科 123 个属的

180 种鱼检测出了 168 种; 野外试验珊瑚礁周围

海水样品中检测到了 93 种鱼, 其中 64 种不存在

于上面测试的水族箱中。Yamamoto 等[16]用 Miya

等[15]的通用引物在日本近海 47个点大约 11 km检

测出来 128 种鱼, 包括水下调查可见的和本地调

查不可见的。本实验室利用 Miya 等[15]开发的 12S 

rRNA 通用引物 Mi-Fish-U 在中国东黄海水域 10

个站位共检测到 100 种鱼, 隶属于 2 个纲 19 个目

53 个科 85 个属, 且通过查找中国台湾鱼类资料

库证明这些鱼或其所在属均为东海常见种。这些

均表明环境 DNA 可以作为生物多样性研究的一

项重要的手段。 

此外, 环境 DNA 在其他生境中亦有广泛应

用。如 Andersen 等[10]在土壤样本中用 16S rRNA

检测脊椎动物的多样性[9]; 在节肢动物中, 用 157 bp

的节肢动物特异引物 COI 对美国 700 个家庭房屋

内外灰尘中的节肢动物多样性进行了研究, 结果

不仅丰富了对人类居住地节肢动物多样性的认识, 

并且通过这些数据对多种节肢动物的食物网和地

理分布进行了描述。同时表明地下室、家庭居住

者和周边土地利用方式对居住地的节肢动物多样

性的影响比气候因素更大。 

环境 DNA 方法应用于检测生物多样性的研

究催生了一个新名词——宏条形码(meta-barcoding) 

的产生。综合上述研究, 目前可被用来做宏条形

码的序列主要有线粒体 COI 序列、12S rRNA 序

列、ITS 序列等。其中, 鱼类的多样性检测中最为

成功的是 12S rRNA 序列, 其所扩增的片段几乎

90%均注释到鱼类中, 但其分辨率较低, 在区分

种属方面仍需要改进。而 COI 作为传统的鱼类条

形码序列, 数据库最为全面, 但其在不同种类间

高度保守, 而目前尚未有成熟 COI 宏条形码引物, 

这也是本实验室未来开发的方向之一。此外, 对

于线粒体多片段的靶向富集也是一个重要的方向, 

上海海洋大学的李晨虹教授团队做了一些先导性

的工作。 

在新物种发现方面, 目前主要是在微小真核

生物领域应用较多, 在后面的研究中可以针对一

个小的进化类群开发特异性的序列。如针对石首

鱼科, 通过分析大量石首鱼科的线粒体全序, 筛

选可作为石首鱼科条形码的序列, 设计特异性引

物进行大量不同地区的环境 DNA 样本进行扩增

测序, 随后分析即可有针对性的进行区域调查检测。 

2.2  生物量估算 

eDNA 的释放与物种的分布具有紧密的联系, 

主要体现在实时性和物种的生物量具有一定的线

性关系。目前对环境 DNA 的研究多集中在水生
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生态系统的领域。中型生态系统实验显示 eDNA

在动物刚放入时开始上升, 但在 6 天后达到平衡[17]。

Thomsen 等[18]利用中性生态系统证明, 如果没有

新的补充, eDNA 在两周后不能被检测到, 即使是

100 bp 的 DNA 片段也会在数天内降解而检测不

到 [19]。在中型生态系统中放入美洲鳀(Engraulis 
mordax)、太平洋沙丁鱼(Sardinops saga)和鲭(Scomber 
japonicas), 采用荧光定量方法估算 eDNA 脱落的

速率为每克生物量每小时 165~3368 pg DNA, 降

解速率常数为 0.055~0.101[20]。已有多项研究表明

eDNA 量与物种丰度具有一定的线性关系[21-22]。

本实验室开发了一对龙头鱼的特异性荧光定量

PCR 引物, 对东黄海区 18 个站点的龙头鱼分布进

行了预测, 预测结果与历史捕捞调查的结果分布

基本一致, 这也表明环境 DNA 丰度与物种生物

量具有一定的线性关系。 

在用水样环境 DNA 研究生物量时要注意近

缘物种干扰、动物的活动周期以及水流速度方向

等问题。如对太平洋鲑属(Oncorhynchus)的三种鱼

用 eDNA 检测不能明显地区分三种鱼[23]。此外, 

eDNA 量与动物的活动具有重要联系。如采用

qPCR 方法对不同季节阿拉巴马州黑武士河上游

的两种生物阿拉巴马泥螈 (Necturus alabamen-
sis)(冬季活跃 )和平背麝香龟 (Sternotherus de-
pressus)(夏季活跃)的 eDNA 进行检测, 结果表明

eDNA 的含量与动物的活动具有重要联系 [24]。

eDNA 可随着河流迁移, Deiner 等[25]在河流中检

测到了 296 科的真核生物, 同时这些 eDNA 样本

可随着河流流动, 陆生物种的 eDNA 也可被检测

到, 这表明 eDNA 指示的多样性信息可随着河流

迁移。 

2.3  入侵物种和珍稀物种 

监管物种和生态系统的三个要素: 防止有害

入侵种, 做到早发现早响应; 保存濒危种, 保护

多样性; 评估生态安全性, 早预防。水域生态系统

中传统的方法如网具、陷阱、电鱼和视觉观察均

不能有效做到上面三点[26]。在这个方面, eDNA 由

于其敏感性、快速性和特异性因而具有巨大的优

势。超过 180 种非本地种被引进劳伦系的五大湖

地区, 引进的潜在途径包括商业贸易、在水环境

中无意识地丢弃一些无用的种类等[27]。eDNA 方

法可用于对压舱物和海港水样入侵物种的监测, 做

到早发现、早预防[28]。美国科学家利用 eDNA 方法

对入侵物种大头鲢(Hypophthalmichthys molitrix)[29]、

陆生入侵物种茶翅蝽(Halyomorpha halys)[30]、入侵

种缅甸蟒蛇(Burmese Pythons)[31]等实现了监测。有

学者甚至建议政府将对环境 DNA 中亚洲鲤的监

测作为五大湖地区的一项常规手段[32]。日本科学

家在此方面也做了大量工作, 主要包括对入侵物

种蓝鳃太阳鱼的监测[33-34]。日本的本地鲤由于引

进欧洲的鲤已经濒临灭绝, 他们开发了针对非本

地种的检测方法, 通过检测非本地种的基因型来

对欧洲鲤进行监测[35]。 

对于珍稀物种的检测要求准确、敏感、不破

坏生境等 , eDNA 方法完美实现了这些要求。

Schmelzle 等 [36] 比较了传统拖网围网方法与

eDNA 方法对加利福尼亚北部和俄勒冈州南部的

海岸线附近的 29 个位点的濒危物种潮汐虾虎鱼

(Eucyclogobius newberryi)的检出率, 利用多元占

有模型分析发现 eDNA 方法的检出率几乎是传统

方法的两倍, 且在其中一个传统方法未发现的位

点和被认为区域性灭绝的位点检测到靶物种。

Sigsgaard 等[37]采用 qPCR 方法对丹麦几近灭绝的

物种欧洲泥鳅 (Misgurnus fossilis)实现了监测 ; 

Voros 等[38]采用 PCR 方法对克罗地亚的 15 个洞穴

的一种两栖动物穴居类洞螈(Proteus anguinus)(红

色名录)进行了有效的检测; 金色树蛙(Phytotriades 
auratus)(红色名录)栖息在新印度群岛的特立尼达

拉岛的最高峰的一种凤梨科植物(Glomeropitcairnia 
erectiflora)的水坑中, 通过对水样中的 eDNA 的

检测实现了对金色树蛙的监测 [39]。这些均表明

eDNA 在珍稀物种的监测中具有巨大的优势。 

2.4  其他应用 

eDNA 还有很多待开发的应用, 与水域生态

相关的包括病原检测、群体遗传研究、重构历史

群落等。如在病原检测中, 对水样中一种珍稀物

种树蛙的病原的监测能起到重要的预防作用 [40], 

也可对引发人类胆管癌的后睾吸虫病的病原进行

有效检测[41]。此外, 使用粪便样本来源的 DNA 片

段可对珍稀动物的群体遗传方面进行研究[42], 对
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环境指示生物 eDNA 的研究也可作为环境污染物

的指标[43], 对不同时期沉积物中 eDNA 的研究可

以追溯历史事件[44]等。 

3  环境 DNA 的研究方法 

eDNA 样品因实验目的和对象的不同有多种

多样的来源, 水域生态中最经常使用的为水样和

底泥样本, 但不局限于此。如检测排泄物中的原

生动物以及研究其分类[11], 通过被棕熊吃剩下的

大马哈鱼残骸上残留的唾液样本研究棕熊的遗传

结构, 研究海洋沉积物中微小无脊椎动物的分类

学[45], 检测昆虫捕食者的粪便或者昆虫栖息过的

纸或蜕的壳确定对应的昆虫种类[30], 通过房屋内

外的灰尘研究人类居住地的节肢动物多样性[10]。 

目前, 对 eDNA 的研究方法根据实验目的的

不同主要有 PCR 检测、荧光定量 PCR 监测、高

通量测序三种。PCR 检测主要是检测特定物种的

存在与否, 如利用 PCR 方法检测流动水中的两种

脊椎动物落基山尾蟾(Ascaphus montanus)和太平

洋大鲵(Dicamptodon aterrimus)[46]。而 PCR 亦可

结合克隆方法进行低通量的生物多样性研究。荧

光定量 PCR 不仅可以检测存在与否, 同时也可对

生物量做一定的预测, 物种检测方面目前最常用

的还是 Taqman 探针法, 其灵敏性高, 但成本也相

对较高, 而常用的 SYBR 方法对于引物特异性和

产物片段大小要求非常高, 参考多重基因表达分

析的利用毛细管电泳技术结合荧光标记可针对多

个物种同时实现监测, 这也是后续可以开发的一

项技术; 高通量测序主要用于监测多样性, 同时

对资源量也有一定的统计。尽管荧光定量 PCR 和

高通量测序相对 PCR 方法具有诸多优势, 但由于

技术的限制, 前二者对扩增片段大小有要求: 荧

光定量一般要求扩增产物在 80~150 bp 为宜, 而

高通量测序的产物出于对测序成本的考虑则最好

在 300 bp 以内。关于这个方面, 陈炼等[47]做了较

为详尽的总结和展望。 

Anna 等[48]总结出了 eDNA 在生态学研究的 9

个步骤: (1) 定义 DNA 测试的范围, 筛选出可做

条形码的基因; (2) 建立感兴趣的物种类群的靶

基因数据库; (3) 根据靶基因的进化关系分析检

验其区别物种的能力; (4) 类群特异性引物的设

计; (5) 选取近缘物种评估引物的有效性; (6) 引

物特异性分析: 利用对照研究假阳性、假阴性扩

增子; (7) 利用连续稀释的 DNA 对引物的敏感性

进行分析 ; (8) 根据实验样品评估引物性能及

PCR 条件; (9) 实施大范围的实验来制定具有使

用限制和可能错误的标准调查原则。根据这个路

线结合自己的实验目的即可设计相对完整的环境

DNA 实验方案。 

4  环境 DNA 方法的优势及局限 

综上所述, 相对于传统方法, eDNA 方法具有

环境友好型、数据客观、灵敏度高、省时省力以

及花费更低等优势。环境友好主要表现在其取样

的非侵入性, 如在渔业资源调查中仅需要一部分

水样即可, 无需捕杀物种, 这在珍稀物种的调查

中显得尤为重要。数据客观指环境 DNA 对专业

的分类专家的依赖性较低, 在分类学专家协助建

立标准精确的数据库后, 没有相关背景经验的人

员也可以进行分析。相对于传统方法, 环境 DNA

对单一物种的检出率和生态系统的物种数检测灵

敏度更高, 这已在多项研究中证实[2, 49-50]。本实验

室利用 Miya 等开发的 Mifish-U 引物检测获得的

物种数为传统捕捞方法的 2 倍, 且可检出物种数

会随着 eDNA 数据库的完善进一步提高。另外, 

Davy 等[51]通过对比发现传统方法的花费几乎是

环境 DNA 的 2~10 倍。 

尽管如此, 环境 DNA方法相对于传统方法仍

存在一些问题: 不能直接获得物种的发育时期、性

别比例等信息, 且不能区分物种的死亡的个体[48]。

而由于其及其灵敏, 取样时又容易受到人源污染

或者样本间交叉污染[21]。此外, 环境 DNA 的样本

采集、提取和检测容易存在人为的误差, 因此建

立标准的采样提取分析流程对于环境 DNA 的应

用研究是十分必要的。 

5  国内研究现状及展望 

自从环境 DNA的概念提出以来, 国外科学家

在此方面已做了大量的研究。我国在此领域起步

较晚, 马竹欣[50]利用环境 DNA 对元阳梯田中克
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氏原螯虾的分布进行检测, 结果表明环境 DNA

技术可以高效地监测克氏原螯虾的分布现状和扩

散动态; 卢珊 [52]研究了 4 种水生动物与其环境

DNA 的定性与定量关系环境 DNA, 结果证明环

境 DNA 与相应水生动物之间确实存在着密切的

内在联系; 刘军等[53]筛选了鱼类环境 DNA 研究

中通用引物, 分析认为线粒体 16S rRNA 较为适

合做鱼类群落结构的分析; 王晓辉等[54]对海洋底

泥环境 DNA 的提取和纯化方法进行了比较分析。

环境 DNA 最主要的特征是客观性、准确性以及

灵敏性, 因此后续在资源调查、新物种发掘、病

原检测、特定物种监测、特定鱼类洄游路线、产

卵场调查、群体遗传以及环评领域的生物多样性

评价方面可开展相关探索。 

结合本实验室的研究, 在今后的研究中应特

别注意以下几个问题: 第一, eDNA 取样时的样本

保存和提取方法尽可能做到一致, 那么如何更好

地保存提取样本、增加不同样本间的可比性、提

高可重复性、建立标准规范的保存提取方法; 第

二, 注意不同样本间的交叉污染、实验室污染和

人源污染问题, 不同样本间使用不同的预处理装

置或两次取样之间对预处理装置进行消毒处理; 

环境 DNA 提取和 PCR 所用的试剂耗材严格消毒, 

不混用以减少实验室污染。第三, 建立可靠规范

的数据库, 数据库的数据应做到准确无误, 做到

数据中每条序列均能找到其出处以及对应的标本, 

此点尤为重要。环境 DNA 最主要的特征就是客

观性, 因此, 上述几点非常重要, 这需要相关领

域学者的共同努力。而不论环境 DNA 应用于哪

个领域, 在验证方法的可行性之后, 建立标准的

分析流程是相关研究的重中之重。 
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Studies on the application of the environmental DNA in aquatic eco-
system 
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Abstract: This review introduces the environmental DNA (eDNA) method which is a newly developed technique 
to monitor biodiversity. eDNA are free DNA molecules contained in the shedding of skin, feces, saliva, gametes, 
and secretions. Recently, eDNA has become a global research hotspot owing to its sensitivity, accuracy, and easy 
implementation. Above all, eDNA can monitor biodiversity and biomass in real-time. Owing to the highly com-
plicated characteristics of aquatic ecology, eDNA methods play a considerable role on this area. This review 
summarized the eDNA application and methods in aquatic ecosystems, outlined some aspects requiring improve-
ment, and suggested future developments and innovations for research. eDNA methods were mainly applied in 
three research areas, namely biodiversity analysis, biomass evaluation, and invasive and endangered species 
monitoring. Currently, eDNA used for biodiversity research has mostly relied on meta-barcoding technology. Ex-
amples of different meta-barcoding applications, such as microscopic eukaryotes and aquatic animals have been 
summarized, and further research directions suggested. Regarding biomass evaluation, most eDNA achievements 
and limitations in this area have been summarized. Invasive and endangered species monitoring is possibly the 
most successful eDNA application, and many examples have been summarized to provide a comparative basis for 
relative researchers. The superiority and limitation of eDNA methods have been summarized based on published 
articles and the results from our laboratory. Finally, prospective eDNA applications have been listed to specify 
direction for further studies. 
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