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摘要    鱼类多样性的保护对于生态系统的科学管理和资源的可持续利用至关重要。环境 DNA 

metabarcoding 技术的出现和应用为水生生物的调查与监测带来了强有力的技术革新。本研究以浙

江舟山近海岛屿——西轩岛为例，设计了 4 个不同采样站位，先后于 2019 年 2 月(冬季)、5 月(春

季)和 11 月(秋季)共采集水样 12 个，通过环境 DNA 提取、扩增、高通量测序以及生物信息学分析，

对西轩岛近海鱼类多样性进行了分析，同时评估了鱼类多样性的时空差异。结果显示，共监测到鱼

类 33 种，隶属于 12 目 26 科 32 属，其中，鲈形目(Perciformes)种类最多，共 19 种，约占所有种类

的 57.6%。不同采样季节的多样性指数和均匀度指数均存在显著差异，表明季节可能是影响西轩岛

近海鱼类多样性的因素之一。综合时间和空间分析的结果显示，在繁殖季节且远离舟山本岛一侧的

采样点监测到的鱼种数量更多。通过比对之前传统渔业资源调查的结果发现，不同季节优势种存在

较大变化，可能与采样点数量较少且集中有关。进化树富集结果显示，各季节的优势鱼种与传统调

查手段的结果有较大差异，表明目前环境 DNA 仍不能完全替代传统调查方法，但可以将环境 DNA

方法与传统的调查方法相结合，以确保监测结果的准确性和可靠性。 
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全球生物多样性丧失是 20 世纪和 21 世纪最严重

的环境危机之一，对生态系统的平衡和可持续发展有

极大的负面影响(Pimm et al, 2014)。鱼类多样性作为

生物多样性的一个重要组成部分也呈现衰退之势

(Reid et al, 2018)。作为水生生态系统的核心，鱼类不

仅在生态系统中扮演着重要的角色，也可以反映水生

生态系统的环境状态 (Park et al, 2006; Guo et al, 

2015)。因此，保护鱼类多样性对生态系统科学管理

和资源可持续利用至关重要。而准确掌握鱼类在水环

境中的生物量及其时空分布动态是开展鱼类多样性

保护的重要前提和基础(高天翔等, 2018)。 

舟山群岛是中国最大的群岛，位于浙江东北部海

域，由 2 085 个岛屿组成，总面积为 22 216 km2 (Huang 

et al, 2020)。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(Wang 
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et al, 2020)。近年来，由于海洋资源的大规模开发以

及海洋污染，使得舟山群岛附近的鱼类多样性丧失严

重(Xu et al, 2019; 许永久等, 2019)。为了恢复鱼类多

样性，政府和研究人员开展了诸多保护工作，包括实

施更严格的禁渔制度和重要鱼种增殖放流，以期改善

鱼类区系组成、保护鱼类多样性、发展可持续的生态

渔业。然而，缺乏了解物种和评估生物多样性的可靠

工具是开展保护工作的主要问题(Lodge et al, 2012)。

诸多学者对舟山海域的渔业资源进行了调查，调查方

法主要为拖网采样后通过形态学鉴定进行分类统计

(张龙, 2011; 于南京等, 2020、2021; 唐嘉威等, 2021; 

陆延等, 2022)，然而，这种方式效率较低、费时费力

且具有选择性和破坏性(Valentini et al, 2016; 陈炼等, 

2016; 姜维等, 2016; 马鸿娟等, 2016)。此外，这些调

查大多是在大面积海域进行的，对于舟山近海岛礁区

的小规模鱼类资源调查较少。 

环境 DNA (environmental DNA, eDNA)技术的出

现和应用为水生生物的调查与监测带来了创新。与传

统的调查方法相比，环境 DNA 技术具有更高的监测

能力和成本效益以及环境友好和非侵入性等诸多优

势，克服了传统调查手段的诸多不足(Valentini et al, 

2016; 姜维等 , 2016; 马鸿娟等 , 2016; 单秀娟等 , 

2018)。环境 DNA 技术实现的方式主要有两种：第一

种通过设计特异性引物和探针，使用定量 PCR 对环

境中特定目标物种的存在、生物量及时空分布进行监

测(Wang et al, 2022)。另外一种是针对目标类群选择

合适的通用引物，通过 PCR 扩增结合高通量测序

(high-throughput sequencing, HTS)，对环境样本中存

在 的 多 个 目 标 物 种 进 行 识 别 ， 称 为 环 境 DNA 

metabarcoding (eDNA metabarcoding)，常用于生物多

样性的快速评估(Lodge et al, 2012; Aylagas et al, 

2016)。总体而言，环境 DNA 方法更适合了解海洋生

物的分布和动态。 

近年来，环境 DNA metabarcoding 技术已在水族

馆、河流、湖泊和海洋等水环境中得到广泛应用(Kelly 
et al, 2014; Miya et al, 2015; Stat et al, 2017; 
Drummond et al, 2021)。国内对于环境 DNA metabarcoding

技术的研究区域主要集中于河流和湖泊，对于开放海

域和渔场等方面的相关应用较少。由于舟山群岛多岛

礁的海域特征，传统的渔业资源调查方法难以开展。

因此，建立简单、准确的物种多样性调查新方法，是

更好地在舟山近海岛礁区进行鱼类多样性监测工作

的重点和难点。本研究以舟山近海岛礁区——西轩岛为

例，探讨环境 DNA metabarcoding 技术在监测舟山近

海鱼类多样性的可行性，同时，评估不同时空鱼类生

物多样性的差异，以期为舟山近海的渔业资源调查提

供有效的补充，并将为后续鱼类多样性调查评估及其

保护管理提供技术支撑。 

1  材料与方法 

1.1  水样采集 

本研究 4 个水样采样点位于浙江省舟山市西轩

岛沿岸海域，分别为 S01 (122°30′49″E, 29°89′09″N)、

S02(122°30′40″E, 29°89′38″N) 、 S03 (122°30′73″E, 

29°89′42″N)和 S04 (122°31′23″E, 29°89′04″N) (图 1)。

样品分别采集于 2019 年 2 月(冬季)、5 月(春季)和 11

月(秋季)，使用手提式采水器在表层(0~1 m)采集水

样，每个采样点采集 1 个样品，同时使用等量蒸馏水

作为阴性对照。 

1.2  环境 DNA 提取 

使用孔径为 0.45 μm 的玻璃纤维滤膜 (上海兴

亚 )对采集的海水样品及阴性对照样品进行真空抽

滤，每个水样抽滤 1.5 L。将滤膜用铝箔纸包裹，保

存在 2 mL 冻存管中并放置于液氮速冻，然后储存于

实验室–80 ℃冰箱，直到进一步提取环境 DNA。为防

止样品间交叉污染，所有的过滤设备在每次使用前后

在 10%的次氯酸钠溶液中浸泡 15 min 以去除残留的

DNA，然后用自来水彻底冲洗，最后用市售的纯净水

冲洗。抽滤每个样品时均使用全新的一次性手套。环

境 DNA 的提取参照之前制定的方法 (Wang et al, 

2022)。使用 DNeasy Blood & Tissue 试剂盒(Qiagen, 

德国)从滤膜中提取总环境 DNA。总环境 DNA 提

取后用 100 μL AE Buffer (Qiagen, 德国)进行洗脱并

存放于–20 ℃冰箱。 

1.3  扩增子文库构建及测序 

使用 MiFish-U/E (Miya et al, 2015)通用引物制备

鱼类 eDNA metabarcoding 12S 扩增子文库，共进行 2

次 PCR，参照 Wu 等(2021)的研究方法进行环境 DNA

浓度测定、扩增子文库构建和高通量测序。PCR 体系

12 µL：6.0 μL 2×KAPA HiFi Hot Start Ready Mix 

(KAPA Biosystems, 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 ℃

预变性 3 min，98 ℃变性 20 s，65 ℃退火 15 s，72 ℃

延伸 15 s，共 40 次循环，72 ℃终延伸 5 min。将第 1 次

PCR 的产物纯化、稀释后作为后续 PCR 的模板。第 2 次

PCR 总体系与第 1 次相同，热循环条件为 95 ℃ 3 min，

98 ℃ 20 s，72 ℃ 20 s，共计 12 次循环，72 ℃孵育

5 min。每个样品设置 3 个生物学重复，并用超纯水 
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图 1  西轩岛采样位点 
Fig.1  Sampling sites around Xixuan Island in Zhoushan 

 

作为阴性对照。采用 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。  

1.4  数据分析 

使用 USEARCH 软件对下机数据进行预处理和

分析，包括数据组装、删除两端引物序列，以及去除

低质量(预期错误率>1%)、嵌合体和短于 140 bp 的噪

音序列。将序列以 97%的相似性聚类，得到可操作分

类单元(Operational Taxonomic Units, OTUs)以及 OTU

代表序列。使用 OTU 代表序列与 Nt 数据库(https:// 
blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&P
AGE_TYPE=BlastSearch&LINK_LOC=blasthome) 比

对进行物种注释。结合舟山近海海域水生生物分布信

息对所注释的物种进行人工校对并手动去除非鱼类

信息。此外，阴性对照中监测到的 reads 可能已被污

染，因此，将其从对应的环境样本中剔除(Wu et al, 

2021)。 

使用 R 语言(4.1.2 版本)进行统计分析并将结果

可视化。使用 ggplot2、vegan 和 ggpubr 包进行 α 多

样性分析。主坐标分析(Principal Co-ordinates Analysis, 

PCoA)是一种非约束性的数据降维分析方法，可用于

研究数据的相似性或差异性。PCoA 分析使用 ape 包。

使用 metacoder 包绘制进化树，分析不同季节鱼种的

富集情况。通过 metacoder 包可以将鱼种的分类关系

以树状图形式展示，并使用进化树中节点与边的颜色

和大小定量描述不同样本间的差异情况。 

2  结果与分析 

2.1  物种组成分析 

在 3 个季节的 4 个采样点共监测到鱼类 33 种，

隶属于 12 目 26 科 32 属。图 2 展示了各采样点在不

同季节的鱼种组成情况(鱼种种类和序列相对丰度)。

其中，鲻(Mugil cephalus)检出率最高，为 3 季共有鱼

种。花鲈(Lateolabrax maculatus)次之，在 S02 (2 月和

5 月)、S03 (2 月和 5 月)和 S04 (2 月和 5 月)采样点被

检出。此外，日本䲢(Uranoscopus japonicus)、断纹紫

胸鱼(Stethojulis terina)、浪花银汉鱼(Iso flosmaris)、

日本鲐(Scomber japonicus)、褐菖鲉(Sebastiscus 

marmoratus)、矶鳚 (Parablennius yatabei)、黑鲷

(Acanthopagrus schlegelii)、大泷六线鱼(Hexagrammos  
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图 2  各站位物种组成 
Fig.2  Composition of species at each station 

不用颜色的弧线代表不同鱼种；弧线宽度代表鱼种丰度；外侧圆环代表不同采样时间。 
Arcs of different colors represent different fish species, widths of arcs represent species abundance,  

and outer circles represent different sampling times. 
 

otakii)、日本白姑鱼(Argyrosomus japonicus)、日本鳀

(Engraulis japonicus) 、 赖 氏 犁 齿 鳚 (Entomacrodus 

lighti)、龙头鱼(Harpadon nehereus)、海鳗(Muraenesox 

cinereus)和髭缟虾虎鱼 (Tridentiger barbatus)均在多

个采样点的不同采样季节被检出。28 个鱼种只在 1 个

季节出现，占所有物种的 84.9%，表明调查海域多数

为洄游性鱼类并以季节性分布为主。 

2.2  鱼类物种多样性空间差异 

在本调查的 4 个站位中，采样点 S04 累计监测鱼

种数最多，为 22 种。其次为 S03，共监测到 14 种鱼

类。S01 和 S02 采样点检出鱼种较少，分别为 7 种和

1 种。物种多样性指数可以作为环境变化对鱼类群落

结构影响的指标。西轩岛不同采样点鱼种 α多样性状

况如图 3a 所示。在各项指数中，所有采样点之间均

无显著性差异。具体指数如下：Chao1 丰富度指数平

均为 5.67 (变幅为 3.00~8.33)，Shannon 多样性指数平

均为 0.63 (变幅为 0.38~0.94)，Simpson 多样性指数平

均值为 0.33 (变幅为 0.20~0.44)，Pielou 均匀度指数平

均值为 1.89 (变幅为 1.52~2.59)。S04 的丰富度指数和 
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图 3  西轩岛近海不同采样点(a)和不同采样季节(b)的 α 多样性 
Fig.3  α diversity at different sampling sites (a) and in different sampling seasons (b) of Xixuan Island coastal waters 

 
多样性指数均为最高 (Chao1=8.33, Shannon=0.95, 

Simpson=0.44)，表明 S04 采样点鱼种数量多且较为

丰富。S02 采样点的 Pielou 均匀度指数最高(0.62)，

表明在该采样点各鱼种数目接近。 

对 4 个采样点(每个样本的所有季节结果均展示)

在 OTU 水平进行 PCoA 分析(图 4a)。横纵坐标轴

PCoA1 对样本组成差异的解释度为 24.4%，PCoA2

为 14.1%。由图 4 可以看出，S01 和 S02 与其他站位

距离较远，表明这 2 个站位的鱼种组成与其他站位具

有一定的差异。S03 和 S04 采样点在 3 个季节的鱼类

多样性相似。 

2.3  鱼类物种多样性季节差异 

将本次调查采集的样品按照采样时间分为 2 月、

5 月和 11 月共 3 个月份。根据检出鱼种数由多至少

排序，依次为 2 月、5 月和 11 月，检出鱼种数分别

为 16 种、14 种和 8 种。西轩岛不同季节鱼种 α 多样

性情况如图 3b 所示。各项指数如下：Chao1 丰富度

指数平均为 5.67 (变幅为 3.50~7.25)，Shannon 多样性 

指数平均值为 0.63 (变幅为 0.16~1.16)，Simpson 多样

性指数平均值为 0.34 (变幅为 0.05~0.60)，Pielou 均匀

度指数平均值为 0.41 (变幅为 0.07~0.66)。2 月的丰富

度指数最高(Chao1=8.33)，5 月的物种多样性指数和

均 匀 度 指 数 均 为 最 高 (Shannon=0.945, Simpson= 

0.439, Pielou=0.66)，表明春季鱼种较为丰富且各鱼种

个体数目接近。此外，2 月和 5 月的多样性指数和均

匀度指数均存在显著差异(Shannon: P=0.018; Simpson: 

P=0.002; Pielou: P=0.001)。基于不同采样季节分组的

PCoA 分析发现(图 4b)，2 月与 5 月和 11 月鱼种差异

较大，5 月和 11 月样本点基本重叠，表明这 2 个季

节的鱼类群落组成相似。 

为了比较不同时间鱼种的差异性，绘制了分类学

分级结构和不同采样时间两两比较的进化树(图 5)，

节点的大小和颜色与采样时间的 reads 丰度相关。2 月

与 5 月相比，褐菖鲉、浪花银汉鱼、断纹紫胸鱼、赖

氏犁齿鳚和矶鳚在 2 月被显著富集，表明这些物种在

2 月较丰富；5 月显著富集的鱼种有花鲈、日本䲢、

龙头鱼、日本鳀和海鳗。相比 11 月，2 月的丰富鱼 
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图 4  基于 Bray-Curtis 距离矩阵的鱼类群落的主坐标分析 
Fig.4  PCoA of fish community based on the Bray-Curtis distance matrix 

a：不同采样站位；b：不同采样季节 
a: Different sampling stations; b: Different sampling seasons 

 

 
 

图 5  西轩岛近海水域不同季节鱼种进化树 
Fig.5  Phylogenetic tree of fish species in Xixuan Island coastal waters at different sampling seasons 
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种为浪花银汉鱼、鲻、褐菖鲉、花鲈、矶鳚和赖氏犁

齿鳚；髭缟虾虎鱼、竹荚鱼(Trachurus japonicus)和日

本白姑鱼在 11 月显著富集。5 月与 11 月相比，5 月

的丰富鱼种为海鳗、龙头鱼、日本鳀、日本䲢和花鲈；

11 月丰富鱼种为髭缟虾虎鱼、竹荚鱼和日本白姑鱼。

总体来说，赖氏犁齿鳚、浪花银汉鱼、褐菖鲉和矶鳚

在 2 月更为丰富。在 5 月显著富集的鱼种包括海鳗、

龙头鱼、日本鳀、日本䲢和花鲈。11 月的丰富鱼种

为髭缟虾虎鱼、竹荚鱼和日本白姑鱼。 

3  讨论 

3.1  基于环境 DNA metabarcoding 的西轩岛近海鱼

类多样性 

分子方法为识别、评估和量化生物多样性提供了

便捷手段，特别是针对生物多样性丰富以及缺乏研究

的生态系统和地区(Schwartz et al, 2007)。本研究使用

环境 DNA metabarcoding 技术分析了西轩岛近海的鱼

类多样性，共监测到 33 种鱼类。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。为了佐证环境 DNA 分析

结果的可靠性，通过查阅先前使用传统底拖网的调查

结果并与之对比分析。关于西轩岛近海的相关研究仅

见 Wang 等(2019)，其调查方式为刺网。本研究使用

eDNA metabarcoding 技术监测得到的结果与刺网的

渔获物种类存在差异，但均为舟山海域常见鱼种。可

能有以下几点原因：首先由于本研究采样点设置在岸

边，采集水样深度较浅，均为表层水(0~1 m)，无法

监测到在中下层栖息的鱼类；其次，所参考研究的采

样时间为 2016 年 12 月和 2017 年 1 月、4 月和 5 月，

主要集中在冬季和春季，而环境 DNA 结果会因采样

时间和采样点的不同而产生差异，造成这种差异的原

因一方面可能是由于本次调查设计的采样位点较少，

采集水样无法完全代表西轩岛近海；另一方面可能由

于近岸水体多泥沙，含有大量的 PCR 抑制剂(腐殖酸

等)，使得结果产生偏差。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

会产生不同量的环境 DNA，会影响最终的分析结果。

最后，刺网采集得到的渔获组成信息可能有限，渔获

物的数量与作业时间不成正比，当渔获达到一定限度

的时候，渔获率相对降低(徐胜南等, 2016)。此外，

刺网对小个体鱼的网获量相对较低，渔获率还与天

气、水透明度、调查持续时间及鱼类自身的游泳、视

觉能力及体态等因素有关(Olin et al, 2003; Hamley 

et al, 1975; Minns et al, 1998; Buijse et al, 1992)。 

对于环境 DNA 技术与传统调查结果的差异在其

他研究中也有所体现。例如，对南大洋进行拖网和环

境 DNA 作业所获得的样本的分析结果显示，eDNA

技术所检测物种覆盖了 44.45%的拖网捕获物种(曹帅, 

2022)；李晓玲等(2022)基于环境 DNA 技术对夏季东

海鱼类物种多样性进行研究，发现环境 DNA 分析结

果与东海传统渔业资源调查相比，存在一些未曾报道

或报道较少的鱼类；蒋佩文等(2022)使用环境 DNA

和底拖网结合的方法对珠江河口鱼类多样性开展调

查，发现 34%的物种没有出现在历史统计数据中。综

上所述，不论是环境 DNA 技术还是传统调查方式，

均存在一定的缺陷，这些问题很有可能影响结果的准确

性。因此，应当将环境 DNA 方法与传统的调查方法

相结合，以确保监测结果的准确性和可靠性。 

为了进一步验证 eDNA metabarcoding 监测结果，

统计了西轩岛及其邻近海域其他渔业资源调查研究

结果(张龙, 2011; 于南京等, 2020; 唐嘉威等, 2021; 

陆延等, 2022; 汪振华等, 2012; 樊紫薇, 2020; 王业

辉, 2021)。如图 6 所示，图中深色色块代表有数据记

录，浅色色块代表无数据记录。环境 DNA 检出的

75.76%的鱼类在舟山海域报道结果中均有出现，表明

环境 DNA 技术进行鱼类物种多样性研究的可行性。 

3.2  西轩岛近海鱼类时空分布 

本研究中的 4 个采样点的 α多样性各项指数并无

差异，然而这些采样点无论是在物种种类水平还是在

序列丰度水平上仍然揭示了鱼类空间分布的微小差

异。研究表明，鱼类多样性受经度变化的影响(Yemane 

et al, 2015)。本研究中，采样点 S04 和 S03 鱼种检出

数分别为 22 种和 14 种，相比于低经度的 S01 和 S02

站位检出鱼种数更多，这可能是因为 S04 和 S03 距离

舟山本岛更远，更容易受到各种洋流的影响，因此鱼

类多样性也较高，也可能与海底地形、水深不同有关，

仍需要广泛的空间采样才能够揭示更细致的鱼类空

间分布模式和群落结构。 

对于不同采样时间，5 月的多样性指数和均匀度

指数最高，其次是 11 月，2 月各项指数均为最低。

之前的研究结果也显示出相似的变化趋势，即春季和

夏季多样性指数较冬季、秋季大(张龙, 2011)。2 月和

5 月检出鱼种数均约为 11 月检出鱼种数的 2 倍，这

种差异可能与鱼类繁殖活动有关。一般来说，位于温

带和亚热带的海域，鱼类丰度会在春季和夏季达到峰

值，这是由于多数鱼类的繁殖期为春季和夏季(Young 

et al, 2003)。在本调查检出的鱼种中，大多数繁殖期

均在 2—5 月，在此时间段检出的鱼种较为丰富。对 
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图 6  鱼种在传统调查方法中的检出情况 
Fig.6  Detection of fish species by traditional survey methods 

深色色块代表有数据记录，浅色色块代表无数据记录。 
Dark blocks mean that data is recorded, and light blocks mean that no data is recorded. 

 
特定目标物种的研究中也报告了环境 DNA 浓度或监

测频率在繁殖季节有所增加(Fukumoto et al, 2015; 

Spear et al, 2015; Bylemans et al, 2017)。因此，使用

环境 DNA metabarcoding 也被认为在繁殖季节更容易

捕获环境 DNA，从而导致监测到的物种数量增加(Hill, 

1973)。与春季相比，冬季监测到环境 DNA 的概率往

往较低(Turner et al, 2014; Buxton et al, 2018)。本研究

也观察到同样的趋势，在 2 月和 5 月监测出的鱼种在

多样性和均匀度上均有差异。此外，过去基于拖网调

查结果的研究也证实了这种差异(张龙, 2011; 于南京, 

2021)。最近的一项使用环境 DNA metabarcoding 对舟山

近海鱼类多样性的研究报道了夏季的生物多样性指

数显著高于冬季(Zhou et al, 2022)，因此，温度可能

是影响舟山近海多样性的重要因素。从不同采样时间

和位点的结果可以得出结论，在繁殖季节且远离舟山

本岛侧的采样点监测到的鱼种数量更多。 

通过进化树富集各季节的优势鱼种与传统调查

手段的结果有较大差异。例如，龙头鱼、黄  

(Lophius litulon)、宽体舌鳎(Cynoglossus robustus)、

鲻、黄鲫 (Setipinna taty)、日本红娘鱼 (Lepidotrigla 

japonice)和细条天竺鲷(Apogon lineatus)为冬季优势

种 (唐嘉威等 , 2021; 陆延等 , 2022)，矛尾虾虎鱼

(Chaemrichthys stigmatias)、凤鲚(Coilia mystus)、镰

鲳(Pampus echinogaster)、带鱼(Trichiurus haumela)、

小黄鱼(Larimichthys polyactis)、龙头鱼和黄鲫为春季

优势种(于南京等, 2021; 陆延等, 2022)；秋季优势种

为龙头鱼、七星底灯鱼(Benthosema pterotum)、康氏

小公鱼(Stolephorus commersonii)、凤鲚、镰鲳、灰鲳

(Pampus cinereus)、小黄鱼和日本发光鲷 (Acropom 

japonicum)( 张 龙 , 2011; 于 南 京 , 2021; 陆 延 等 , 

2022)，而本研究 3 个季节的优势鱼种如下：冬季为

赖氏犁齿鳚、浪花银汉鱼、褐菖鲉和矶鳚，春季为海
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鳗、龙头鱼、日本鳀、日本䲢和花鲈，秋季为髭缟虾

虎鱼、竹荚鱼和日本白姑鱼。这种差异可能是采样点

较少且集中以及调查海域不同造成的。 

3.3  环境 DNA metabarcoding 的优势与不足 

环境 DNA metabarcoding 的发展与应用为鱼类多

样性的调查研究和生态保护提供了便捷。相比于传统

渔业资源的监测手段，环境 DNA 方法往往可以捕捉

到更多的信息，特别是对于隐蔽种、稀有种以及早期

入侵种的发现(Song et al, 2017; Balasingham et al, 

2018; Takeuchi et al, 2019)。然而，在实际应用中，使

用环境 DNA metabarcoding 监测鱼类多样性还存在诸

多问题。数据库的准确性和完整性是保证环境 DNA 

metabarcoding 结果的必要条件，目前仍存在数据库的

错误和缺失，可能会导致假阴性监测(Rey et al, 2019; 

Duarte et al, 2021)。此外，环境 DNA 监测结果无法

提供鱼类个体的具体细节，如长度、重量、生长阶段

和生存情况(Buxton et al, 2017; Deutschmann et al, 

2019; Kasai et al, 2021)。因此，无法确定这些阳性信

号是来自幼鱼还是成鱼以及存活与否。而鱼类在不同

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环境 DNA，可能会影

响后续分析结果。不同采样点的水环境也有所差异，

对于各种海流如何影响环境 DNA 在开放海域中的运

输、降解和稀释，以及监测概率如何随环境 DNA 释

放源的距离而变化，仍然存在知识盲区(Jane et al, 

2015; Hansen et al, 2018; Duda et al, 2020; Spence 
et al, 2020)。由于这些原因，在具体应用中仔细考虑

环境 DNA 的生态细节是至关重要的(Rees et al, 2014; 

Thomsen et al, 2015)，例如采样点、采样深度、采样

季节、水化学以及人类活动等因素的影响(单秀娟等, 

2018; 李苗等, 2020)。最近诸多研究通过使用多种方

法的交叉应用以提高环境 DNA 监测的准确性，例如

水动力模型和占用模型(Duda et al, 2020; Brys et al, 

2021; Fukaya et al, 2021)。 

环境 DNA metabarcoding 技术越来越多地被用于

海洋生物多样性研究。然而，目前该技术仍不能完全

替代传统调查方法，尚需深入研究以提高环境 DNA

的检测效率及准确性，但可以将环境 DNA 方法与传

统的调查方法相结合，以确保监测结果的准确性和可

靠性。未来可以将环境 DNA metabarcoding 技术作为

一种辅助手段应用于渔业资源监测，提高监测效率并

减少对生态系统的干扰。 
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Abstract    Global biodiversity loss is one of the most serious environmental crises of the 20th and 21st 

centuries. Fish diversity, an important component of biodiversity, is also in decline. The conservation of 

fish diversity is therefore essential for ecosystem management and the sustainable use of resources. Most 

current aquatic biodiversity surveys rely on conventional methods. The emergence and application of 

environmental DNA (eDNA) technology has triggered unprecedented innovations in aquatic organism 

investigation and monitoring. eDNA metabarcoding refers to the selection of appropriate universal 

primers for different target taxa and the identification of multiple target species in environmental samples 

via PCR amplification combined with high-throughput sequencing. The Zhoushan Archipelago, located in 

the northeastern waters of Zhejiang Province, consists of 2 085 islands with a total area of 22 216 square 

kilometers. Located at the confluence of the Yangtze River, the Qiantang River, the Yongjiang River, and 

the Taiwan Warm Current, the Zhoushan Archipelago forms a unique and complex hydrological 

environment, which provides a rich source of nutrients and a suitable habitat for fish. In recent years, the 

large-scale exploitation of marine resources and marine pollution have led to a serious loss of fish 

diversity near the Zhoushan Archipelago. To restore fish diversity, conservation efforts have been 

implemented by the government and researchers, including stricter fishing bans and ecological fish stock 
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enhancement and release. However, the lack of reliable tools to understand the species and assess 

biodiversity is the most critical issue in conservation efforts. Trawl sampling and morphological 

identification are the primary fish diversity assessment methods. However, these conventional methods 

are often inefficient, time-consuming, selective, and destructive. The extensive rocky reefs in the 

Zhoushan Archipelago make it difficult to use conventional fishery resource survey methods efficiently. 

Therefore, simple and accurate methods for species diversity monitoring are needed. In this study, Xixuan 

Island, an offshore island in Zhoushan, was taken as a reference. Four different sampling stations were 

designed, and a total of 12 water samples were collected in February, May, and November 2019. The 

species composition and diversity characteristics of offshore fish communities around Xixuan Island were 

described, and the spatial and temporal differences in fish diversity were evaluated. A total of 33 fish 

species belonging to 12 orders, 26 families, and 32 genera were detected. Among them, Perciformes has 

the most abundant species, with 19 species, accounting for approximately 57.6% of all species detected. 

The diversity and evenness indices of the different sampling seasons were significantly different (P<0.05), 

indicating that season may be one of the factors affecting the diversity of offshore fish around Xixuan 

Island. The results of the combined temporal and spatial analysis showed that more fish species were 

detected during the breeding season at sampling sites far from the main island side of Zhoushan. By 

comparing the results with the conventional fishery resources survey, we found a large variation in the 

dominant species in different seasons, which may be related to the limited sampling site numbers. 

Temperature and longitude may be important factors affecting the fish diversity around Xixuan Island. 

The result of enriching the dominant species in each season by heat trees differed significantly from those 

of traditional surveys, indicating that eDNA cannot completely substitute the conventional survey 

methods; however, it can be applied as an auxiliary method to monitor fishery resources, improve 

detection efficiency, and reduce interference to ecosystems. This study not only provides novel methods 

for the fishery resources survey in offshore Zhoushan but also provides technical support for the 

subsequent investigation and evaluation of fish diversity and its protection and management. 

Key words    Environmental DNA metabarcoding; High throughput sequencing; Xixuan Island coastal 

waters; Fishery resources; Fish diversity 


