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摘要: 东平湖是黄河下游重要滞洪湖泊, 也是南水北调东线最后一个调蓄湖泊。为探究东平湖鱼类多样性现状及鱼

类群落特征, 本研究采用环境 DNA (environmental DNA, eDNA)技术, 与传统网具捕捞调查进行对比分析, 阐述东

平湖鱼类群落多样性特征, 探讨环境 DNA 技术在东平湖鱼类多样性长期监测中的可行性。结果显示, 应用环境

DNA 技术共检测到 5 目 7 科 23 属 23 种鱼类。进一步分析显示, Shannon-Wiener 多样性指数平均值为 1.04, 变幅

在 0.21~2.36; Pielou 均匀度指数平均值为 0.54, 变幅在 0.29~0.81; Margalef 丰富度指数平均值为 0.75, 变幅在

0.13~2.09。相似性分析(analysis of similarities, ANOSIM)表明, 多样性指数在湖区与河道之间没有显著差异。非度

量多维尺度分析(non-metric multidimensional scaling, NMDS)显示, 东平湖鱼类群落可划分为 4 个群聚结构, 分别

位于东平湖沿岸、湖心以及两条河道内, 群聚结构总体差异显著(R<1, P<0.05)。传统网具捕捞调查共捕获 4 目 6

科 21 属 24 种鱼类, 其中有 18 种鱼类在两种方法中均检测到。两种方法检测到的鱼类中均以鲤形目(Cypriniforms)

最多。研究结果表明, 环境 DNA 技术与传统网具捕捞两种方法调查得到的鱼类种类数相似度较高, 达到 62.06%。

东平湖鱼类群落呈现一定空间分布特征, 自柳长河、至小清河, 东平湖鱼类群落总体呈现南北差异性。本研究证

明环境 DNA 技术在东平湖渔业资源监测中具有可行性, 可有效补充鱼类资源监测手段, 在禁捕以及开捕时期可

根据实际情况采用不同方法对东平湖渔业资源进行监测, 同时也为东平湖渔业资源管理和保护提供资料支持与

技术参考。 
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东平湖位于山东省泰安市境内, 东经 116°2ʹ~ 

116°20ʹ, 北纬 35°43ʹ~35°7ʹ。作为山东省第二大淡

水湖泊, 总面积可达 626 km2, 常年水面积 208 km2, 

是黄河下游关键的蓄滞洪区[1]。同时由于其地理

位置的特殊性, 还是南水北调的重要枢纽、京杭

大运河的重要节点[2]。长江、黄河在此汇聚, 肩负

着向京津、济南、胶东等地区调水的重要功能, 其

水体生态系统的健康程度具有重要的意义。2013

年南水北调东线正式通水以来, 受流域内污染物

输入及营养盐短期跨流域流通等影响[3], 东平湖

的生境发生了较为显著的变化。主要特征表现为, 

东平湖湖体营养化水平由轻度富营养状态转为中

营养水平, 水体富营养主要驱动指标发生较大转

变 [4]; 沉积物重金属含量下降 [5]; 东平湖浮游植

物群落密度增加[6]以及底栖动物功能结构对调水

前后生境变化更为敏感 [7]等, 一系列研究揭示了

东平湖近年来水生生物群落的变动性。并且这些

研究基本针对的是单一的水质、沉积物理化因子

或浮游动植物、底栖动物群落等营养层级较低的

生物群落, 研究主要包括其本底状况及其对于调
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水工程的响应。 

鱼类是水生生态系统中的高营养层级消费者, 

是极为重要的组成部分[8], 鱼类生物多样性是评

价水生生态系统是否良好和可持续发展的重要指

标。而关于东平湖鱼类的研究寥寥无几, 历史上

的研究有 1979 年山东省科委调查发现鱼类 55 种[9], 

2008 年山东省淡水水产研究所调查到 41 种[10], 

比较新的资料仅见于 2020 年候莉等[11]的东平湖

水生生物资源研究, 调查得到鱼类 22 种。2008

年与 2020 年的调查结果相比东平湖鱼类种类数

急剧下降, 东平湖河湖、海淡水洄游性及过河口

性鱼类数量锐减, 比如鳗鲡、鱵等。上述东平湖

鱼类的研究仅将鱼类作为东平湖水生生物调查的

一部分, 并不能完全反应东平湖鱼类群落特征以

及鱼类生物多样性。另外, 跨流域调水也可能会

给调蓄湖泊带来鱼类外来物种[12], 这对于东平湖

鱼类群落结构有着重要影响。前文所述的水质、

水文、浮游生物等也是影响鱼类群落特征的重要

条件 , 它们的变化必然也会对鱼类群落造成影

响。基于此, 笔者于 2022 年 11 月在东平湖设置

了 11 个调查点。为了更能说明基于调水造成水文

联通变化条件下的情况, 关注了整个水系, 调查

点位当中包含东平湖进出水通道。 

鱼类群落结构的变动性与流通性往往使传统

渔业资源的调查与监测变得繁重且周期较长, 禁

捕期的设立又会大大增加传统渔业资源调查的难

度。因此需要一种快速且高效的方法对不同时期

的湖泊进行常规的渔业资源监测。随着分子技术

不断结合各种研究领域, 环境 DNA (environmental 

DNA, eDNA)技术取得进一步发展。该技术是指收

集物种在所调查环境中的 DNA 信息, 比如黏液、

脱落的皮肤碎片等, 经过一系列分子手段和数据

处理, 进而监测物种是否存在及物种多样性[13]。

有关环境 DNA 技术最新研究有许龙飞等[14]利用

环境 DNA 技术对喀斯特高原水域红枫湖的鱼类

多样性研究, Williford 等[15]利用环境 DNA 技术对

德克萨斯州河口鱼类群落进行监测, 补充了传统

采样方法。作为一种低成本、低破坏性的监测方

法, 使用环境 DNA 技术来确定水生生物存在和

分布已成为调查和监测淡水群落的重要工具[16]。

本研究在传统资源调查方法的基础上结合环境

DNA 技术对东平湖的鱼类多样性进行研究, 以期

对东平湖鱼类群落结构及多样性做出更准确的评

价, 为东平湖渔业资源保护提供基本资料。通过

对两种调查方法结果比较, 评估环境 DNA 技术

在东平湖禁捕时期作为日常渔业资源监测方法的

适用性, 为东平湖渔业资源管理提供更高效的方式。 

1  材料与方法 

1.1  样本采集 

以东平湖湖区及其出入湖河道作为研究区域, 

共设置 11 个采样点(图 1)。东平湖湖区设 8 个采

样点 (D1~D8), 周边河道大汶河 (D9)、柳长河

(D10)、小清河(D11)各设一个采样点, 具体点位经

纬度坐标见表 1。于 2022 年 11 月进行鱼类与环

境 DNA 样本的采集。每个采样点放置 3 条多网

目复合刺网及 3 条定置串联笼壶, 其中多网目复

合刺网网目分别为 1.2 cm、2 cm、4 cm、6 cm、8 cm、

10 cm、14 cm, 长、高分别为 125 m、1.5 m, 定置

串联笼壶网目为 1.6 cm, 长、宽、高分别为 10 m、

0.4 m、0.4 m。网具在放置 12 h 后收集所有渔获

物, 鉴定到种。种类鉴定参照《黄河流域鱼类图

志》[17]《山东鱼类志》[18], 并测定生物学指标(全

长、体长及体重)。整个采样和过滤过程所用到的

水桶、水样瓶、镊子、玻璃砂芯过滤器等, 在实

验前需进行消毒处理, 浸泡在 10%次氯酸钠溶液

中 20 min 左右, 并用纯水冲洗。采集及过滤水样

过程做好防护, 戴好口罩及手套, 避免样品的相

互污染及外源污染。每个采样点平行采集 3 瓶 1 L

表层水样, 采集后现场用放置 0.45 μm 水系微孔

滤膜的玻璃砂芯过滤器抽滤, 抽滤后的样品保存

在有 TE 缓冲液的 2 mL 离心管中, 并于−20 ℃保

存。每个采样点每次抽滤 2 L 的超纯水(Milli-Q)

作为 1 个采样阴性对照, 与环境 DNA 样品处理相

同, 以监测过滤和后续 DNA 提取过程中的污染

情况。 

1.2  环境 DNA 提取、PCR 扩增以及高通量测序 

冻存的滤膜先进行实验前处理。处理过程为: 

用灭菌的剪刀剪碎冻存的滤膜放入 2 mL 离心管

中, 加入适量液氮, 然后用细长的研磨棒捣碎。经 
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图 1  东平湖采样点位图 

Fig. 1  Dongping Lake sampling point bitmap 
 

表 1  采样点经纬度表 

Tab. 1  Longitude and latitude table of sampling points 

点位 
site 

经度/º 
longitude 

纬度/º 
latitude 

海拔/m 
altitude 

D1 116.131895 35.967235 39.23 

D2 116.174358 35.928675 39.10 

D3 116.221376 35.922253 42.31 

D4 116.192739 35.976556 42.60 

D5 116.174125 35.997879 39.45 

D6 116.230150 36.009940 42.76 

D7 116.202411 36.052861 36.60 

D8 116.209939 36.114178 33.42 

D9 116.292539 35.933537 37.10 

D10 116.185388 35.899992 38.32 

D11 116.208898 36.158819 34.12 

前处理后的滤膜, 使用 E.Z.N.A™ Mag-Bind Soil 

DNA 试剂盒提取滤膜中的 DNA 信息, 具体流程

见说明书。DNA 保存条件是−20 ℃冰箱保存。提

取的 DNA 需通过 1%的琼脂糖凝胶电泳, 并查看电

泳条带图。吸取 2 μL 的 DNA 使用 Qubit® 3.0 荧光

计测量 DNA 浓度。通过查看 DNA 电泳条带和测量

DNA 浓度检测提取 DNA 的质量。选取日本学者针

对 12S rRNA 基因的一个高变区(163~185 bp)设计

的鱼类通用引物 [19], 该引物有足够的信息可以将

鱼类进行科、属、种的分类。引物序列为 MiFish-U-F: 

5ʹ-GTCGGTAAAACTCGTGCCAGC-3 ;́ MiFish-U-R: 

5ʹ-CATAGTGGGGTATCTAATCCCAGTTTG-3ʹ 。

PCR 进行 2 轮扩增, 扩增体系都为 30 μL。第一个
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扩增系统: 15 μL 2×Hieff® Robust PCR Master Mix, 

正向和反向引物各 1 μL, 以及 10~20 ng环境 DNA

提取物。 

第二个扩增体系: 环境 DNA 提取物增加到

20~30 ng, 其余部分与第一个扩增体系相同。每一

轮 PCR 反应条件不同, 第一轮 PCR: ℃94 , 3 min→ 

5 个循环 ℃ ℃ ℃(94 , 30 s→45 , 20 s→65 , 30 s)→20 个

循环 ℃ ℃ ℃(94 , 20 s→55 , 20 s→72 , 30  s)→  

72 , 5 min℃ 。第二轮 PCR: 95 , ℃ 3 min→5 个循环

℃ ℃ ℃(94 , 20 s→55 , 20 s→72 , ℃30 s)→72 ,     

5 min。PCR 样本包括采集样本和阴性对照样本

(纯水)。PCR 扩增结果采用 2%琼脂糖凝胶检测, 

将扩增产物送至测序公司(上海生工生物工程股

份有限公司), 使用 Illumina Miseq 平台测序。 

1.3  数据分析 

使用 Usearch 软件将序列聚类在 97%的相似

性水平, 选择具有最高丰度的序列作为 OTU 的代

表性序列[20]。从聚类过程中去除嵌合体, 最终得

到 OTU 代表性序列表。Blastn 用于比较 OTU 代

表性序列与 NCBI 数据库。为了使分类操作单元

尽可能准确地匹配物种, 需要进行人工检查和分

类指定的细化: (1) 手工筛选出所有非鱼类的干

扰序列; (2) 如果查询序列匹配一致性≥97%的本

地物种, 则该序列匹配该物种; 如果查询序列只

匹配一致性≥97%的非本地物种, 则该查询序列

匹配非本地物种; (3) 如果查询序列匹配多个一

致性≥97%的本地物种, 则分类水平降至包括所

有匹配的物种; (4) 如果查询序列不匹配≥97%一

致性的物种 , 但匹配≥95%一致性的本地物种 , 

则该序列匹配所有一致性≥95%的属。同时, 删除

比例小于 0.1%的低频序列, 以消除由标签跳跃或

交叉污染引起的潜在结果[21]。分类匹配结果可在

Fishbase (https://www.Fish base.org)最后得到与

OTU 对应的鱼类分类信息。 

1.4  统计分析 

OTU 鱼类分类信息表及其对应的序列丰度在

Excel 中进行统计, 将对比到同一物种的代表序

列合并, 实现各样本在各个分类水平上的组成分

布的可视化, 展示不同分类单元的序列丰度及种

类数。计算网具捕捞的渔获物相对丰度[22]确定各

站点优势鱼类物种组成。采用 Shannon-Wiener 指

数[23]、Pielou 指数[24]、Margalef 指数[25]综合评价

各站点间鱼类丰富度及多样性。通过 Primer 6.0

软 件 进 行 非 度 量 多 维 尺 度 分 析 (non-metric 

multidimensional scaling, NMDS)来表征鱼类群落

结构在时间和空间上的分布格局[26], 以胁强系数

(Stress)来衡量 NMDS 结果是否可信, 结合单因子

相似性分析(analysis of similarities, ANOSIM)来

检验鱼类群落结构的差异性[26]。相似性百分比分

析(SIMPER)不同聚类鱼类群落差异性及鱼类物

种贡献率[27]。 

2  结果和分析 

2.1  测序数据分析和鱼类组成 

11 个站点样品中共获得 1148874 个原始序列, 

经过质量控制和过滤, 获得 1135005 行序列, 最

后, 4228 个 OTU 被聚类。对于所有的空白对照, 

没有观察到或很少观察到读数, 并且没有观察到

任何分类群的丰富读数。这表明在整个实验过程

中没有显著的污染, 实验结果可以反映样品的实

际扩增情况。根据序列一致性≥97%进行聚类 , 

聚类后的 OTUs 序列使用数据库进行比对和注

释。结果显示共在东平湖 11 个站点当中鉴定出

26 个分类群, 其中种水平 24 个, 科水平与属水

平各一个。手动校对筛选出非本地鱼类物种并剔

除, 剩余 23 种鱼类(表 2), 隶属于 5 目 8 科 23 属。

其中鲤形目较多为 14 种 , 占检测鱼类总数的

60.87%, 其次为鲈形目为 4 种 , 占检测鱼类的

17.39%, 鲇形目 3 种, 占检测鱼类的 13.04%, 鲱

形目与鲑形目各检测到 1 种。在检测到的鲤形目

中, 均为鲤科鱼类。通过网具调查方式共捕获 24

种(表 2)鱼类, 隶属于 4 目 6 科 21 属, 其中鲤形

目种类最多, 为 18 种, 占总种类数的 75%, 其次

鲈形目为 3 种, 占 12.5%, 鲇形目和鲱形目各占

8.33%和 4.17%。 

图 2、图 3 分别展示了应用环境 DNA 技术与

传统网具捕捞的东平湖相对丰度前 10 位的优势

鱼类物种。其中相同的种类有 7 种 , 分别为鲫

(Carassius auratus)、鲢(Hypophthalmichthys molitrix)、

红鳍原鲌(Chanodichthys erythropterus)、子陵吻虾 
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表 2  基于传统网具捕捞与环境 DNA 技术的东平湖鱼类物种表 

Tab. 2   List of fish species based on traditional net fishing and environmental DNA technology in Dongping Lake 

种类 
species 

传统网具捕捞
traditional net 

fishing 

环境 DNA 技术
environmental 

DNA technology

种类 
species 

传统网具捕捞
traditional net 

fishing 

环境 DNA 技术
environmental 

DNA technology

鲱形目 Clupeiformes          中华鳑鲏 R. sinensis  + 

  鳀科 Engraulidae       蛇鮈属 Saurogobio   

    鲚属 Coilia         蛇鮈 S. dabryi +  

      刀鲚 C. nasus + +     似鳊属 Pseudobrama   

鲑形目 Salmoniformes         似鳊 P. simoni + + 

  银鱼科 Salangidae       似鱎属 Toxabramis   

    大银鱼属 Protosalanx         似鱎 T. swinhonis +  

      大银鱼 P. hyalocranius  +     鳙属 Hypophthalmichthys   

鲤形目 Cypriniforms         鳙 H. nobilis + + 

  鲤科 Cyprinidae       鱊属 Acheilognathus   

    棒花鱼属 Abbottina         大鳍鱊 A. macropterus +  

      棒花鱼 A. rivularis + +       兴凯鱊 A. chankaensis + + 

    鲌属 Culter       原鲌属 Chanodichthys   

      达氏鲌 C. dabryi + +       红鳍原鲌 C. erythropterus + + 

      翘嘴鲌 C. alburnus +  鲈形目 Peciformes   

    䱗属 Hemiculter     鮨科 Serranidae   

      䱗贝氏 H. bleekeri +      鳜属 Siniperca   

      䱗H. leucisculus + +       鳜 S. chuatsi + + 

    草鱼属 Ctenopharyngodon     虾虎鱼科 Gobiidae   

      草鱼 C. idella + +     缟虾虎鱼属 Tridentiger   

    鲂属 Megalobrama         纹缟虾虎鱼 T. trigonocephalus + + 

      三角鲂 M. terminalis  +     吻虾虎鱼属 Rhinogobius   

    䱻属 Hemibarbus         子陵吻虾虎鱼 R. giurinus + + 

      䱻花 H. maculatus + +     鲻虾虎鱼属 Mugilogobius   

    鲫属 Carassius         粘皮鲻虾虎鱼 M. myxodermus  + 

      鲫 C. auratus + + 鲇形目 Siluriformes   

    鲤属 Cyprinus     鲿科 Bagridae   

      鲤 C. carpio +      黄颡鱼属 Pelteobagrus   

    鲢属 Hypophthalmichthys         光泽黄颡鱼 P. nitidus + + 

      鲢 H. molitrix + +       黄颡鱼 P. fulvideaco + + 

    麦穗鱼属 Pseudorasbora     鲇科 Siluridae   

      麦穗鱼 P. parva + +     鲇属 Silurus   

    鳑鲏属 Rhodeus         鲇 S. asotus  + 

注: +表示通过环境 DNA 技术或传统网具捕捞检测到了该鱼种. 

Note: The + indicates that the species has been detected by environmental DNA technology or traditional net fishing. 

 
虎鱼(Rhinogobius giurinus)、刀鲚(Coilia nasus)、草

鱼(Ctenopharyngodon idella)、似鳊(Pseudobrama simoni)。 

2.2  基于环境 DNA 技术的鱼类多样性分析 

通过计算 Alpha 多样性指数来评价物种在生

境内的多样性 ,  本研究通过分析 S h a n n o n、

Margalef、Pielou 指数综合评价采样点间鱼类多样

性关系。结果显示, Shannon 指数平均值为 1.02, 

变幅在 0.21~2.36; Pielou指数平均值为 0.54, 变幅

在 0.29~0.81; Margalef 指数平均值为 0.72, 变幅

在 0.13~1.84 之间。如图 4 所示 3 个多样性指数在 
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图 2  基于环境 DNA 技术的各站点优势鱼类物种组成 

Fig. 2  Composition of dominant fish species at each site based on environmental DNA technology 

 

 
 

图 3  基于传统网具捕捞的各站点优势鱼类物种组成 

Fig. 3  Composition of dominant fish species at each site based on traditional net fishing 
 

D10 采样点均为最高值。Shannon 指数、Margalef

指数均在 D4 采样点发现最低值, Pielou 指数最低

值在 D7 采样点出现。湖区与河道之间多样性指

数差异不显著(P>0.05)。 

基于 Bray-Curtis 距离指数的非度量多维尺度

分析(NMDS)的结果如图 5 所示。NMDS 聚类结

果下, 将东平湖鱼类群落分为 4 个类群, D1、D2、

D3、D9 采样点一类, 其他湖区内采样点归为一

类。D10、D11 分别位于柳长河与小清河内, 各分

成两个类群。相似性检验(ANOSIM)结果表明, 4

个组分之间的聚类结果总体差异显著 ( R < 1 , 

 
 

图 4  东平湖各站点鱼类多样性指数的变化 

Fig. 4  Changes in the fish diversity index of each  
site in Dongping Lake 
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图 5  基于 Bray-Curtis 距离的东平湖鱼类 

组成 NMDS 分析 

Fig. 5  NMDS analysis of fish composition in Dongping 
Lake based on Bray-Curtis distance 

 
P<0.05)。相似性百分比(SIMPER)分析表明, 造成

湖区中两个聚类差异的物种有刀鲚、红鳍原鲌, 贡献

度分别为 15.28%与 14.28%。鳙(Hypophthalmichthys 
nobilis)、子陵吻虾虎鱼在柳长河与湖区造成鱼类

种群差异贡献度分别在 38.56%和 20.73%, 鲫、鳙

在小清河与湖区之间鱼类群落差异上贡献度最大, 

分别为 43.94%和 27.32%。NMDS 的分析结果中, 

stress 的值为 0.03, 二维点图对群落结构排序具有

很好的代表性。 

2.3  环境DNA技术与传统网具捕捞调查结果比较 

网具调查方法与环境 DNA 技术在本次研究

当中共调查得到的鱼类物种数比较见表 3。两种

方式共得到鱼类 5 目 8 科 24 属 29 种。在调查的 

29 种鱼类当中, 有 18 种鱼类是两种方法都监测

到的, 占鱼类总数的 62.06% (图 6), 剩余的分别

占鱼类总数的 17.24%和 20.68%。两种方法均检

䱗测到的鱼类有鲢、鳙、鲫、草鱼、红鳍原鲌、 、

麦穗鱼(Pseudorasbora parva) 䱻、花 (Hemibarbus 

maculatus)、似鳊、达氏鲌(Culter dabryi)、兴凯鱊

(Acheilognathus chankaensis)、棒花鱼 (Abbottina 
rivularis)、子陵吻虾虎鱼、纹缟虾虎鱼(Tridentiger 
trigonocephalus)、鳜(Siniperca chuatsi)、黄颡鱼

(Pelteobagrus fulvideaco) 、 光 泽 黄 颡 鱼

(Pelteobagrus nitidus)、刀鲚。传统网具调查结果

当中, 有 6 种鱼类是环境 DNA 技术未检测到的, 

分 别 为 翘 嘴 鲌 (Culter alburnus) 䱗、 贝 氏

(Hemiculter bleekeri)、鲤(Cyprinus carpio)、蛇鮈

(Saurogobio dabryi)、似鱎(Toxabramis swinhonis)、

大鳍鱊(Acheilognathus macropterus), 在应用环境

DNA 技术调查结果当中, 有 5 种鱼类是网具调查

未 检 测 到 的 , 分 别 为 大 银 鱼 (Protosalanx 
hyalocranius)、三角鲂(Megalobrama terminalis)、

中 华 鳑 鲏 (Rhodeus sinensis) 、 粘 皮 鲻 虾 虎 鱼

(Mugilogobius myxodermus)、鲇(Silurus asotus)。 
 

 
 

图 6  环境 DNA 技术与传统网具捕捞获得鱼类总数比较 

Fig. 6  Comparison of total fish number obtained by 
environmental DNA technology and traditional net fishing 

 

表 3  基于环境 DNA 技术与传统网具捕捞的鱼类物种数比较表 

Tab. 3  Comparison of fish species based on environmental DNA technology and traditional net fishing 

科 family 属 genus 种 species 

目 order 环境 DNA
eDNA 

传统网具捕捞 
traditional net 

fishing 

总计
total

环境 DNA
eDNA

传统网具捕捞
traditional net 

fishing 

总计
total

环境
DNA 
eDNA 

传统网具捕捞 
traditional net 

fishing 

总计
total

鲤形目 Cypriniforms 1 1 2 14 15 29 14 18 32 

鲈形目 Peciformes 2 2 4 4 3 7 4 3 7 

鲇形目 Siluriformes 2 1 3 2 1 3 3 2 5 

鲱形目 Clupeiformes 1 1 2 1 1 2 1 1 2 

鲑形目 Salmoniformes 1 0 1 1 0 1 1 0 1 
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3  讨论 

3.1  基于环境 DNA 的东平湖鱼类物种组成及多

样性 

通过对东平湖及周边河道 11 个站点水样环

境 DNA 的提取、扩增和高通量测序,共检测到 26

个分类群。手动筛选并删除非本地物种后, 剩余

23 种鱼类 , 非本地物种仅镰鳍鲳鲹(Trachinotus 
falcatus)一种。出现这种结果可能是因为部分采样

地点靠近航道附近, 过往船只排出的水体中或鸟

类迁移排出的粪便中可能携带该鱼类 DNA。 

东平湖湖区鱼类群落划分成了两个聚类。沿

岸型, 采样站点包括 D1、D2、D3、D9; 湖心型, 采

样站点包括 D4~D8。刀鲚与红鳍原鲌两种鱼类在

南部沿岸分布较多, 在湖心以北检测到的相对丰

度较少甚至有些点位未能检测到。可能有以下几

种原因: 一是东平湖湖区内围网的设立, 采样地

图显示东平湖围网设立于湖心至北区域, 湖泊围

网的设立 , 可能会对刀鲚种群分布产生影响 [28]; 

二是刀鲚物种可能自东平湖南部沿岸河道大汶河

以及柳长河进入东平湖。东平湖历史资料显示 , 

自黄河水位下降, 小清河两端水利设施清河门以

及陈山口水闸的建立导致黄河刀鲚失去洄游通道, 

所以刀鲚自东平湖南部沿岸河道进入湖区可能性

较大。查阅东平湖历史资料中发现, 东平湖内刀

鲚分不同种群, 后续研究可重点关注不同刀鲚种

群的来源以及其在东平湖内的扩散模式; 三是生

境以及水体理化环境的影响, 东平湖南部沿岸属

于重要蓄洪区, 也被称为“新湖区”, 周边分布大

量居民。该区域水体受人为影响因素较大, 水体

呈现轻度富营养化状态 [29-30], 夏季沿岸盛长菹

草、芦苇等水生植物。根据红鳍原鲌生态习性, 该

区域较适合其种群的分布。在整个湖区所检测到

的鱼类物种当中, 鳙的相对序列丰度最高, 其次

是鲢、鲫等。可能是东平湖开展生态增养殖, 鲢、

鳙等鱼类的种群密度也会随之增加[31], 被检测到

的概率也大幅度增加。 

D10、D11 站点分别处柳长河与小清河中, 其

与东平湖湖区的鱼类群落组成有一定差异性。纹

缟虾虎鱼、兴凯鱊等都只在柳长河中检测到。可

能是湖区中该两种鱼类 DNA 浓度偏低, 未能检

测出来, 或者一些鱼类物种通过南水北调东线输

水河道自上级湖泊迁移至柳长河。小清河内鲫、

草鱼、红鳍原鲌相对丰度较东平湖湖区高。小清

河北接黄河南接东平湖, 南北两端分别设有陈山

口与清河门水闸 , 近十几年黄河水位普遍偏低 , 

从而形成东平湖至小清河湖水的单向流通, 可能

会对小清河一些优势鱼类物种密度具有补充作

用。水利设施的建设会对鱼类群落的分布产生一

定影响[32-34], 小清河上下游建设的水利设施可能

与湖区、河道鱼类群落的分布现状密切相关。 

通过 Shannon、Pielou、Margalef 3 个多样性

指数分别反应鱼类群落的多样性、均匀度以及丰

富度, 在本研究中 3 个指数所呈现的趋势基本一

致。D10 站点的 3 个多样性指数均显示最高, 表

明在该点位的鱼类多样性、鱼类丰富度以及均匀

度最高。这可能与其处于柳长河, 属南水北调东

线输水河道有关[35]。柳长河河道两边全程设立栅

栏, 人为干扰因素较少。河道设立的两个水闸分

别通水与通船, 河道中间为浅滩, 可作为水生生

物良好的栖息地[36], 许多鱼类物种经由上级湖泊

调水而来于柳长河汇聚[37-38]。并且航道整改和八

里湾船闸定期关闭, 导致许多鱼类物种不能形成

双向流通。诸多因素导致该地区鱼类丰富度以及

多样性处于高水平。D4 站点鱼类多样性与丰富度

指数处于最低水平。该站点处于东平湖湖心岛附

近, 未被划入禁捕区域, 人为捕捞较频繁。并且实

验采样时间在 2022 年 11 月份, 正值东平湖一年

当中开捕时期, 船只航道往返等都会导致鱼类聚

群较少[39-40]。本研究中, 柳长河作为东平湖通湖

河道, 又属于南水北调东线输水河道, 其 3 种多

样性指数相比之下均处于较高水平。李峰等[41]对

南四湖的鱼类群落研究发现南水北调调水期间对

鱼类群落影响较大, 但鱼类年产量不会有太大波

动。建议后续研究留意东平湖每年调水工程启动

时间, 具体探讨各种调水时期对东平湖鱼类群落

的影响。 

3.2  基于两种不同采样方法的结果分析 

本研究采用环境 DNA 技术在东平湖共检测

出 5 目 8 科 23 属 23 种, 网具调查共检测出 4 目 6
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科 21 属 24 种。结果显示, 本次环境 DNA 技术检

测的鱼类种类数略少于网具调查, 可能有以下几

种原因: 一是东平湖水体内鱼类 DNA 浓度较低

导致检测出结果种类较少, 可以在以后实验当中

增加采样点以及增加采平行样[42]; 二是东平湖地

处山体之间, 周边分布昆仑山、洪顶山等, 常年大

风和水体运动也会导致水体当中鱼类环境 DNA

分布不规律[43]。就会出现某些点位鱼类环境 DNA

浓度极低, 导致测序失败的现象; 三是有些通过

引物扩增获得的序列缺乏分类学变异的信息, 比

如鱼类序列当中鱊属的代表性序列的 NCBI 比较

显示 , 兴凯鱊和大鳍鱊的序列一致性≥97%, 不

能注释到物种水平, 最终导致鱼类多样性的假性

丧失, 从而影响了最终检测得到的鱼类物种数。

湖底表层沉积物涵盖许多鱼类脱落的皮肤细胞、

鱼鳞、粪便等[44], 之后的研究当中, 可增加采取

东平湖底表层沉积物来更准确地检测出东平湖的

鱼类组成。 

网具调查得到的优势目与环境 DNA 技术调

查得到的结果相同, 环境 DNA 技术调查到的鲑

形目在网具调查方式当中并未出现, 但根据市场

调查结果, 鲑形目的大银鱼在东平湖确有一定产

量。网具调查结果当中, 有 6 种鱼类并没有被环

境 DNA 技术检测到, 䱗分别为鲤、贝氏 、翘嘴鲌、

大鳍鱊、似鱎、蛇鮈。Miya 等[19]提出全球水生环

境中已知的鱼类有 32000 多种, 目前数据库的完

整性和准确性还需进一步提高, 这种因素会导致

环境 DNA 技术在物种检测上的差异及不足。同

时, 环境 DNA 技术检测结果有可能与水体中鱼

类生物量有关, Takahara 等[45]研究发现环境 DNA

浓度与鲤生物量之间呈正相关, Evans 等[46]发现

序列拷贝数与生物的丰度存在正相关关系 , 

Tillotson 等[47]证明了环境 DNA 浓度与鲑鱼之间

存在密切定量关系。根据传统网具捕捞的结果显

示, 在相对丰度前 10 位的优势鱼类物种当中, 有

7 种是被环境 DNA 技术检测到的, 进一步说明了

水体中鱼类生物信息量与环境 DNA 技术检测的

结果密切相关。传统网具捕捞调查结果中上述 6

种鱼类物种相对丰度都偏低 , 可能导致了环境

DNA 技术未检测到该些鱼类。 

东平湖有关鱼类的历史研究中, 2008 年调查

到的 41 种鱼类[10]至 2020 年调查到的 22 种鱼类[11], 

东平湖鱼类种数发生大幅度下降。本次环境 DNA

技术与传统网具捕捞共调查得到 29 种鱼类, 较

2020 年调查结果相比鱼类种数有所增加。对比发

现较 2020 年增加的 8 种鱼类中, 比如三角鲂、粘

皮鲻虾虎鱼、鲇等 5 种鱼类都是通过环境 DNA

技术调查得到。环境 DNA 技术相比传统网具调

查方式对水体鱼类信息更具敏感性, 可以监测识

别水体中个体小、难捕获以及数量稀少的鱼类[48], 

补充了传统网具在资源调查中的不足。在此次调

查得到的 29 种鱼类中, 有 18 种鱼类是两种方法

共同监测到的。表明两种技术调查结果相似性较

高, 也进一步说明环境 DNA 技术在东平湖鱼类

生物多样性调查上的可靠性。与目标物种无接触, 

充分展现了对目标物种及其生境友好的优势, 相

比网具调查方式, 降低了对生态系统的影响。 

环境 DNA 技术在未来生物量评估方面有着

巨大发展潜力, 同时也面临着一定的挑战性。环

境 DNA 技术只能从环境样本的遗传信息来识别

物种的存在, 而不能对目标物种的生理状态、年

龄结构以及种群大小等做出判断[49]。同时, 环境

DNA 在水体环境中存留时间有限, 影响其降解的

因素也有很多[50-51], 各种复杂的影响因子, 加大

了监测结果的不稳定性 , 需要进一步探究环境

DNA 与各种影响因子之间的关系。此外, 高通量

测序技术还存在一些限制, 比如它无法直观地揭

示水环境中具体的生物量信息等[52-53]。因此环境

DNA 技术目前并不能完全取代传统渔业资源调

查方式, 但可以作为传统渔业资源调查有力的补

充手段, 减少人为因素对生态系统的干扰, 缩短

调查周期, 降低调查成本。 

4  总结 

本次调查通过环境 DNA 技术与传统网具捕

捞方式对东平湖鱼类多样性进行了调查, 两种方

法在本次调查当中共获得 29 种鱼类。环境 DNA

技术与传统网具调查得到的鱼类种数相似性较高, 

并且东平湖鱼类群落分布具有自柳长河至小清河

的南北差异性。尽管环境 DNA 技术目前尚不能
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完全替代传统的渔业资源调查方法, 然而作为一

项快速且有效、环境友好的调查方法, 它在传统

渔业资源调查中具备显著的补充作用。两种调查

方式的结合, 可以更快速准确地揭示东平湖鱼类

多样性及鱼类群落特征。东平湖当地可在禁捕以

及开捕时期根据实际情况采用不同方法对渔业资

源进行监测, 未来监测也应该更多地关注调水工

程对湖区鱼类的补充作用。 
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Fish diversity in the Dongping Lake based on environmental DNA 
techniques 
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Abstract: Dongping Lake, located downstream of the Yellow River, serves as a crucial flood storage reservoir and 
is the final reservoir of the Eastern Route of the South-to-North Water Transfer Project. To explore the current 
status of fish diversity and community characteristics in Dongping Lake, this study employed environmental DNA 
(eDNA) technology and compared the results with traditional net fishing surveys. This study elucidates the 
diversity of the fish community in Dongping Lake and discusses the feasibility of long-term monitoring using 
eDNA technology. The results revealed that the eDNA technology detected 23 species belonging to 23 genera, 7 
families, and 5 orders. Further analysis indicated that the Shannon-Wiener diversity index had an average value of 
1.04, ranging from 0.21 to 2.36. The average Pielou evenness index was 0.54, with values ranging from 0.29 to 
0.81. The average Margalef richness index was 0.75, varying from 0.13 to 2.09. Analysis of similarities (ANOSIM) 
tests suggested no significant differences in diversity indices between the lake area and river channels. Non-metric 
multidimensional scaling (NMDS) analysis revealed four distinct cluster structures in the fish community of 
Dongping Lake, categorized as coastal, lake center, and two riverine types, with significant overall differences (R<1,  
P<0.05). The traditional net fishing survey captured 24 fish species belonging to 21 genera, 6 families, and 4 
orders, with 18 species detected using both methods. Cypriniforms were the most abundant among the fish species 
detected using both methods. This study demonstrated a high similarity (62.06%) in species composition between 
eDNA technology and traditional net fishing surveys. Geographically, the fish community in Dongping Lake 
exhibited distinct distribution patterns from the Liuchang River along the coastline of Dongping Lake, north of the 
lake center, to the Xiaoqing River, indicating a north–south difference in the overall fish community. The results of 
this study confirm the feasibility of using eDNA technology for monitoring fishery resources in Dongping Lake, 
effectively supplement fish resources monitoring means. This study provides valuable data and technical 
references for the management and conservation of fishery resources in the Dongping Lake. 
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