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环境 ＤＮＡ 宏条形码技术与底拖网采样相结合

的辽河口鱼类多样性调查与评价
王小林ꎬ 闫龙ꎬ 吉光ꎬ 董婧ꎬ 胥延钊ꎬ 王爱勇∗ꎬ 刘修泽ꎬ 王彬ꎬ 孔业富
(辽宁省海洋水产科学研究院ꎬ 农业农村部水产种质资源保护与发掘利用重点实验室ꎬ 辽宁省海洋生物资源与生态学重点实验

室ꎬ 大连市渔业资源养护重点实验室ꎬ 辽宁 大连 １１６０２３)

摘要: 为了解辽河口及其邻近海域秋季鱼类组成和多样性特征ꎬ 研究环境 ＤＮＡ 技术 (ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡꎬ
ｅＤＮＡ) 在辽河口鱼类多样性监测中的适用性ꎬ 于 ２０２３ 年 １０ 月在辽河口及其邻近海域同时采集了 １０ 个站

位的海水 ｅＤＮＡ 样本和底拖网调查鱼类样本ꎬ 分别进行高通量测序和生物学测定分析ꎮ 结果表明ꎬ ｅＤＮＡ
样本扩增子序列变体 (ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔｓꎬ ＡＳＶｓ) 注释结果共鉴定到鱼类 ３８ 种ꎬ 其中 ２ 种仅鉴定到

属水平ꎬ 底拖网调查共采集到鱼类 １６ 种ꎬ ｅＤＮＡ 技术检测到的鱼类种类数是其 ２􀆰 ３ 倍ꎬ 共有物种为 １３ 种ꎻ
基于 ｅＤＮＡ 技术的不同站位间鱼类 Ａｌｐｈａ 多样性指数无显著性差异 (Ｐ>０􀆰 ０５)ꎬ 主成分分析 (ＰＣＡ) 显示ꎬ
前两个主成分能够解释 ５７􀆰 ０４％的鱼类群落差异 (ＰＣ１ 为 ４３􀆰 ０４％ꎬ ＰＣ２ 为 １４􀆰 ０％)ꎬ 采样站位间的鱼类群

落组成差异不大ꎻ 皮尔逊 (Ｐｅａｒｓｏｎ) 相关性分析显示ꎬ ｅＤＮＡ 相对丰度与底拖网相对渔获量 (质量、 数

量) 间的相关性较高ꎬ ｒ 值分别为 ０􀆰 ９２１ 和 ０􀆰 ８８８ꎬ 且相关性极显著 (Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻ 冗余分析 (ＲＤＡ) 结果显

示ꎬ 各水环境因子 (温度、 盐度、 ｐＨ、 溶解氧和水深) 与鱼类群落结构的相关性不显著 (Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ 研究

表明ꎬ ｅＤＮＡ 技术较底拖网调查方法具有更高的物种检出率ꎬ 且 ｅＤＮＡ 的相对丰度与相对渔获量间具有显

著相关性ꎬ ｅＤＮＡ 技术可以有效运用于辽河口及邻近海域鱼类多样性监测和评估ꎮ

关键词: ｅＤＮＡ 技术ꎻ 底拖网调查ꎻ 辽河口ꎻ 鱼类多样性
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　 　 辽河口位于辽东湾北部ꎬ 附近有辽河、 大辽

河、 大凌河和小凌河等入海河流ꎬ 营养盐充足、 饵

料生物丰富ꎬ 是重要的渔业生产区域ꎬ 同时也是辽

东湾北部众多渤海经济鱼类的索饵场和产卵场[１]ꎮ
近年来ꎬ 受环境污染、 过度开发及人类活动等因素

的影响ꎬ 辽河口水域鱼类多样性急剧下降ꎬ 甚至出

现鱼类群体小型化、 低龄化等现象[２]ꎮ 因此ꎬ 及

时准确掌握辽河口海域鱼类生物多样性变化ꎬ 对维

护辽东湾乃至渤海区渔业生物种群的稳定性及渔业

生态健康可持续发展均具有重要意义ꎮ
目前ꎬ 中国开展海洋渔业资源调查评估的主要

手段有底拖网调查法、 声学调查法和潜水观测调查

法等ꎬ 但这些方法均具有一定的局限性[３]ꎮ 例如ꎬ
底拖网调查法成本高、 对资源环境的破坏性较强、
覆盖面局限性大 (即无法覆盖礁石区、 浅水区

等)ꎻ 声学调查法和潜水观测调查法对设备和操作

人员的要求高、 受天气的局限性强 (如风浪天气、
水质浑浊等)ꎮ 而环境 ＤＮＡ (ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡꎬ
ｅＤＮＡ) 技术作为一种新兴的高通量测序技术ꎬ 因

其采样成本低、 普适性强、 监测灵敏度高、 对生境

破坏性小等特点已在水生生态系统鱼类生物多样性

调查与监测中得到广泛应用[４￣６]ꎬ 在渔业资源调查

中具有很大应用潜力ꎬ 可作为传统渔业资源调查方

法的有效补充ꎮ ｅＤＮＡ 是指生物体的皮肤、 黏液、
唾液、 粪便、 尿液和腐烂体等释放到外界环境介质

中的游离 ＤＮＡ 分子或片段[７]ꎮ ｅＤＮＡ 技术是指通

过定量 ＰＣＲ 和高通量测序ꎬ 对环境样品中提取的

ｅＤＮＡ 进行定性和定量分析ꎬ 从而推测和评估目标

环境中生物的存在、 种类、 丰度和分布[８￣９]ꎮ 目前ꎬ
ｅＤＮＡ技术已广泛应用于海洋鱼类资源调查评估ꎮ
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相关研究中ꎬ Ｓｔｏｅｃｋｌｅ 等[１０]同时使用底拖网捕捞和

ｅＤＮＡ 技术对美国新泽西海岸的鱼类资源进行了调

查ꎻ Ｔｈｏｍｓｅｎ 等[１１]运用 ｅＤＮＡ 技术与底拖网技术结

合对极地和深海区域的鱼类进行了种类鉴定和生物

量评估ꎻ 言苛程等[１２] 运用 ｅＤＮＡ 技术与底拖网技

术相结合的方式对南黄海西部鱼类多样性进行调

查ꎻ 另有诸多学者运用 ｅＤＮＡ 技术与底拖网调查相

结合的方式分别对黄河口、 长江口和珠江口的鱼类

生物多样性进行了调查[１３￣１５]ꎮ
迄今ꎬ 运用 ｅＤＮＡ 技术对辽河口及其邻近海域

鱼类多样性调查的研究还比较缺乏ꎬ 仅在崔晓宇

等[１６]基于 ｅＤＮＡ 宏条形码对辽东半岛重要河口鱼

类多样性研究中有所涉及ꎬ 但其仅在辽河口区域设

置了 １ 个 ｅＤＮＡ 调查站位且缺乏底拖网调查数据ꎬ
不能准确全面地反映辽河口及其邻近海域鱼类多样

性的真实情况ꎮ 本研究中在辽河口及其邻近海域同

时开展了 ｅＤＮＡ 采样和拖网调查ꎬ 通过对拖网调查

结果与 ｅＤＮＡ 分析结果的比较ꎬ 揭示了该海域鱼类

种类、 丰度和多样性分布特征ꎬ 旨在为评价辽河口

及其邻近海域鱼类种群动态变化及渔业资源可持续

利用提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 拖网调查样品采集及处理

拖网调查采样于 ２０２２ 年 １０ 月 ２０—２３ 日进行ꎬ
调查区域位于辽河口及其邻近海域ꎬ 站位设置如

图 １所示ꎬ 调查网具为单船有翼单囊拖网 (网口宽

度为 １０ ｍꎬ 网口高度为 ３ ｍꎬ 囊网网目为 ２０ ｍｍ)ꎬ
拖速为 ３ ｋｎꎬ 每站拖网时间为 ３０ ｍｉｎꎮ 使用 ＹＳＩ
ＥＸＯ 多参数水质检测仪检测每个站位的水深、 温

度、 盐度、 ｐＨ 和溶氧等水环境因子ꎮ 渔获样品带

回实验室进行分析处理ꎬ 渔获种类鉴定到种ꎬ 并对

每种鱼类进行称量 (精确到 ０􀆰 ０１ ｇ) 和数量统计ꎬ
将数据量化成相对渔获质量 (ｇ / ｈ) 和相对渔获数

量 (ｉｎｄ􀆰 / ｈ) 进行分析ꎮ 采样及样品分析方法参照

«海洋调查规范» (ＧＢ / Ｔ １２７６３􀆰 ６—２００７)ꎮ 鱼类鉴

定及区系划分参照 «辽宁省动物志􀅰鱼类» [１７]

«中国海洋生物名录» [１８]和 «中国海洋鱼类» [１９]ꎮ

１􀆰 ２　 ｅＤＮＡ 样品采集及处理

１􀆰 ２􀆰 １　 ｅＤＮＡ 样品采集 ｅＤＮＡ 样品采集与拖网调

查采样同步进行ꎮ 调查船舶在到达预设调查站位

后ꎬ 先行完成 ｅＤＮＡ 水样采集工作ꎬ 然后放网拖拽

作业ꎮ 在 １０ 个调查站位共计采集到 ３０ 个 ｅＤＮＡ 样

图 １　 辽河口调查站位

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｉａｏｈｅ Ｅｓｔｕａｒｙ

本ꎮ ｅＤＮＡ 采样方法为先用分层采水器在每个采样

站位的表层 (距海面<２ ｍ)、 中层、 底层 (距海底

<２ ｍ) 各采集 １ Ｌ 海水ꎬ 混合储存于容量为 ３ Ｌ 的

一次性无菌采样袋中ꎮ 然后从无菌采样袋中取 １ Ｌ
水样作为 ｅＤＮＡ 样本ꎬ 每个站位设置 ３ 个平行样ꎮ
水样采集后立即在调查船上选用孔径为 ０􀆰 ４５ μｍ
的混合纤维无菌滤膜 (Ｓａｒｔｏｒｉｕｓꎬ 德国) 和津腾无

油真空泵 (ＧＭ￣０􀆰 ３３Ａ) 进行水样抽滤ꎮ 为避免交

叉污染ꎬ 每个样品抽滤前后均使用体积分数为

１０％的次氯酸钠溶液将抽滤容器浸泡消毒 ５ ｍｉｎꎬ
并用超纯水清洗ꎬ 且每个样品抽滤使用单独的一次

性橡胶手套ꎮ 每次抽滤设置 １ 个阴性对照 (过滤 １
Ｌ 超纯水)ꎬ 以评估是否存在交叉污染ꎮ 抽滤后将

滤膜保存于 ５ ｍＬ 的无菌离心管中ꎬ 用锡箔纸包裹

离心管后置于液氮中速冻ꎬ 带回实验室置于－８０ ℃
冰箱中保存备用ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 ｅＤＮＡ 提取 选用 ＤＮｅａｓｙ Ｂｌｏｏｄ＆Ｔｉｓｓｕｅ ｋｉｔ
试剂盒 (Ｑｉａｇｅｎꎬ 德国) 进行水样 ｅＤＮＡ 提取ꎬ 提

取好的 ｅＤＮＡ 用 １００ μＬ 的 ＡＥ 缓冲液洗脱保存后用

２０ ｇ / Ｌ 的琼脂凝胶进行电泳检测ꎮ 将合格的 ＤＮＡ
提取溶液于－２０ ℃冰箱中保存用于后续扩增测序ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 ＰＣＲ 扩增及高通量测序 选用海洋硬骨鱼

类线粒体 １２Ｓ ｒＲＮＡ 基因部分序列通用引物 (Ｍｉ￣
Ｆｉｓｈ￣Ｕ / Ｅ) 进行 ｅＤＮＡ 的 ＰＣＲ 扩增[２０]ꎮ ＰＣＲ 扩增

采用 ２０ μＬ 反应体系进行: ５×ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒ ４ μＬꎬ
ｄＮＴＰｓ ２ μＬꎬ 正、 反向引物各 ０􀆰 ８ μＬꎬ ＦａｓｔＰｆｕ
Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ０􀆰 ４ μＬꎬ 模板 ＤＮＡ １０ ｎｇꎬ 补 ｄｄ Ｈ２Ｏ 至

２０ μＬꎮ 扩增条件: ９５ ℃下预变性 ３ ｍｉｎꎬ ９８ ℃下

变性 ２０ ｓꎬ ６５ ℃ 下退火 １５ ｓꎬ ７２ ℃ 下延伸 １５ ｓꎬ
共进行 ４０ 次循环ꎬ ７２ ℃下终延伸 ５ ｍｉｎꎮ 为保证

后续数据分析的准确性及可靠性ꎬ 需满足两个条

件: １) 尽可能使用低循环数扩增ꎻ ２) 保证每个样

本扩增的循环数一致ꎮ 随机选取具有代表性的样本

进行预试验ꎬ 确保在最低循环数中使绝大多数样本

能够扩增出浓度合适的产物ꎬ 每个样本重复 ３ 次ꎬ
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将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后用 ２０ ｇ / Ｌ 琼脂糖凝

胶电泳检测ꎬ 使用 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂

(ＡＸＹＧＥＮ 公司) 切胶回收 ＰＣＲ 产物ꎬ Ｔｒｉｓ＿ ＨＣｌ
洗脱ꎬ ２０ ｇ / Ｌ 琼脂糖电泳检测及纯化ꎮ 参照电泳

初步定量结果ꎬ 将 ＰＣＲ 产物用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ￣ＳＴ 蓝

色荧光定量系统 (Ｐｒｏｍｅｇａ 公司) 进行检测定量ꎬ
之后按照每个样本的测序量要求ꎬ 进行相应比例的

混合ꎮ 最后将 ＰＣＲ 产物送上海凌恩生物科技有限

公司ꎬ 使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＰＥ２５０ 测序平台 (美国) 对文

库进行双端测序ꎮ

１􀆰 ３　 数据处理

采用 ＭｉＦｉｓｈ ｐｉｐｅｌｉｎｅ 对下机原始数据过滤ꎬ 采

用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件和 ｇｏｌｄ 数据库ꎬ 采用 ｄｅｎｏｖｏ 和 ｒｅｆ￣
ｅｒｅｎｃｅ 结合的方式去除嵌合体ꎮ 选用 ＱＩＩＭＥ２ 生物

组分析软件基于 ＤＡＤＡ２ 法进一步降噪得到不含扩

增与测序错误、 不含嵌合体的扩增子序列变体

(Ａｍｐｌｉｃｏｎ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｖａｒｉａｎｔｓꎬ ＡＳＶｓ)ꎮ 采用 ｂｌａｓｔｎ
比对法将测序数据质控后的 ＡＳＶｓ 与鱼类线粒体数

据库 (ｈｔｔｐｓ: / / ｍｉｔｏｆｉｓｈ􀆰 ａｏｒｉ􀆰 ｕ￣ｔｏｋｙｏ􀆰 ａｃ􀆰 ｊｐ / )、 ＮＣ￣
ＢＩ 数据库进行物种分类注释ꎬ 并分别在各个分类

阶元统计各样本的群落组成ꎮ 结合渤海水生生物历

史分布资料[１７￣１９] 对所注释物种进行人工校对ꎬ 手

动剔除非海洋鱼类信息及阴性对照所包含的鱼类扩

增子序列信息ꎬ 以排除对后续分析干扰ꎮ 基于 Ｒ
语言 (４􀆰 １􀆰 ２ 版本) 进行结果可视化分析ꎬ 采用

ｇｇｐｌｏｔ２、 ｖｅｇａｎ 和 ｇｇｐｕｂｒ 包进行群落组成多样性分

析ꎬ 采 用 ａｄｅ４ 和 ｇｇｐｌｏｔ２ 包 完 成 主 成 分 分 析

(ＰＣＡ)ꎬ 采用 ＳＰＳＳ ２０􀆰 ０ 软件进行线性回归分析ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 高通量测序及底拖网采样

采样结果表明ꎬ １０ 个站位采集的 ３０ 个水样均

成功提取扩增到了 ｅＤＮＡꎮ 经过质量控制和筛选ꎬ
１０ 个采样站位获得的序列数为 ５４ ８８７ ~ ６５ ５２０ 条ꎬ
序列平均长度为 １６９ ~ １７２ ｂｐꎮ １０ 个底拖网调查站

位中ꎬ 除 Ｓ６ 站位由于网衣破裂未采集到样品ꎬ 其

余 ９ 个站位均采集到了鱼类样本ꎮ 其中ꎬ 相对渔获

数量为 ８３􀆰 ５７ ~ １ ０５７􀆰 ８４ ｉｎｄ􀆰 / ｈꎬ 相对渔获质量为

２ １６３􀆰 ２１ ~ ５１ ９６８􀆰 １０ ｇ / ｈꎮ ｅＤＮＡ 测序及相对渔获

量结果见表 １ꎮ
表 １　 ｅＤＮＡ 测序结果及底拖网相对渔获量

Ｔａｂ􀆰 １　 ｅＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃａｔｃｈ ｏｆ ｂｏｔｔｏｍ ｔｒａｗｌ

调查站位

ｓｕｒｖｅｙ ｓｔａｔｉｏｎ
序列数目

ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅａｄｓ
平均序列长度

ａｖｅｒａｇｅ ｒｅａｄ ｌｅｎｇｔｈ
相对渔获数量 / ( ｉｎｄ􀆰 􀅰ｈ－１)
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｉｓｈ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｃａｕｇｈｔ

相对渔获质量 / (ｇ􀅰ｈ－１)
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｉｓｈ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｕｇｈｔ

Ｓ１ ６５ ５２０ １６９ ８３􀆰 ５７ ２ １６３􀆰 ２１

Ｓ２ ５４ ８８７ １６８ ５６１􀆰 ８１ ６ ９３７􀆰 ０９

Ｓ３ ５８ ５８５ １７１ １ ００６􀆰 ６５ ３６ ９５４􀆰 ２６

Ｓ４ ６３ ５４１ １７２ ７４９􀆰 ４３ １３ ５２０􀆰 ６２

Ｓ５ ６０ ８９６ １７１ ４ ７６０ ５１ ９６８􀆰 １０

Ｓ６ ６０ ９４５ １６９ — —

Ｓ７ ６５ ３１４ １６９ ２７０ ６ ８０６􀆰 ３３

Ｓ８ ６０ ０９９ １７１ ９４９􀆰 ５０ ７ ０５１􀆰 １４

Ｓ９ ６３ ９３６ １６９ １７１􀆰 ５６ ５ ７５９􀆰 １５

Ｓ１０ ６２ ４１３ １７０ １ ０５７􀆰 ８４ １４ ４２４􀆰 ６４

２􀆰 ２　 ｅＤＮＡ 与底拖网调查鱼类种类组成

两种调查方法共采集到鱼类 ４０ 种 (表 ２)ꎮ
ＡＳＶｓ 注释结果表明ꎬ 调查海域共采集到鱼类 ３７
种ꎬ 隶属于 ８ 目 ２１ 科 ３４ 属ꎬ 其中 ３５ 种注释到了

种水平ꎬ 蛇鲻属和绿鳍鱼属的 ２ 种鱼类仅鉴定到属

水平ꎻ 底拖网调查共采集到鱼类 １６ 种ꎬ 隶属于 ３
目 ７ 科 １５ 属ꎬ ｅＤＮＡ 技术检测到的鱼类种类数是

底拖网调查的 ２􀆰 ３ 倍ꎮ 底拖网采集到的 １６ 种鱼类

中除普氏栉虾虎鱼、 中华栉孔虾虎鱼和短鳍 ３ 种

外ꎬ 其他 １３ 种鱼类均被 ｅＤＮＡ 技术监测到ꎮ 从分

类来看ꎬ ｅＤＮＡ 技术监测到的鱼类主要为虾虎鱼科

(Ｇｏｂｉｉｄａｅ)ꎬ 占总种类数的 ２４􀆰 ３％ꎬ 其次为鳀科

(Ｅｎｇｒａｕｌｉｄａｅ)ꎬ 占总种类数的 １０􀆰 ８％ꎻ 底拖网调查

采集到的鱼类也以虾虎鱼科为主ꎬ 占总种类数的

４３􀆰 ７５％ꎬ 其次为 科 (Ｃａｌｌｉｏｎｙｍｉｄａｅ)、 鳀科和舌

鳎科 (Ｃｙｎｏｇｌｏｓｓｉｄａｅ)ꎬ 均占 １２􀆰 ５％ꎮ

２􀆰 ３　 ｅＤＮＡ 与底拖网调查鱼类群落结构及多样性

基于 ｅＤＮＡ 的鱼类群落多样性 Ａｌｐｈａ 多样性分

析结果表明ꎬ １０ 个调查点观测度指数 ( ｏｂｓｅｒｖｅｄ￣
ｓｐｅｃｉｅｓ) 为 １６ ~ ２２ꎬ 平 均 值 为 １９ꎻ 香 农 指 数
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(Ｓｈａｎｎｏｎ) 为 ０􀆰 ９５８ ~ １􀆰 ８９７ꎬ 平均值为 １􀆰 ４４２ꎻ 辛

普森指数 (Ｓｉｍｐｓｏｎ) 为 ０􀆰 ４１７ ~ ０􀆰 ８１１ꎬ 平均值为

０􀆰 ６４８ꎮ 差异显著性检验结果表明ꎬ 各 Ａｌｐｈａ 多样

性指数 (观测度指数、 香农指数和辛普森指数)
的组间无显著性差异ꎮ 基于 ｅＤＮＡ 的主要优势物种

相对丰度如图 ２ 所示ꎬ 相对丰度前五位的鱼类分别

为矛尾虾虎鱼、 斑尾刺虾虎鱼、 短吻红舌鳎、 棘头

梅童鱼和鳀ꎬ 出现频率均为 １００％ꎮ 基于底拖网调

查各站位鱼类组成丰度如图 ３所示ꎬ 相对丰度前五

位的优势物种依次为矛尾虾虎鱼、 短吻红舌鳎、 斑

尾刺虾虎鱼、 棘头梅童鱼和六丝钝尾虾虎鱼ꎬ 且前

五位优势种出现频率也为 １００％ꎮ 调查结果表面显
表 ２　 基于 ｅＤＮＡ 技术和底拖网调查监测到的鱼类

Ｔａｂ􀆰 ２　 Ｆｉｓｈ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｅＤＮＡ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｂｏｔｔｏｍ ｔｒａｗｌ ｓｕｒｖｅｙ

科 ｆａｍｉｌｙ 种 ｓｐｅｃｉｅｓ 环境 ＤＮＡ ｅＤＮＡ 底拖网 ｂｏｔｔｏｍ ｔｒａｗｌ

黄鳍刺虾虎鱼 (Ａ􀆰 ｆｌａｖｉｍａｎｕｓ) ＋

髭缟虾虎鱼 (Ｔ􀆰 ｂａｒｂａｔｕｓ) ＋ ＋

小头栉孔虾虎鱼 (Ｃ􀆰 ｍｉｃｒｏｃｅｐｈａｌｕｓ) ＋

斑尾刺虾虎鱼 (Ｓ􀆰 ｏｍｍａｔｕｒｕｓ) ＋ ＋

六丝钝尾虾虎鱼 (Ａ􀆰 ｈｅｘａｎｅｍａ) ＋ ＋

虾虎鱼科 (Ｇｏｂｉｉｄａｅ) 眼睛蝌蚪虾虎鱼 (Ｌ􀆰 ｏｃｅｌｌｉｃａｕｄａ) ＋

红狼牙虾虎鱼 (Ｏ􀆰 ｒｕｂｉｃｕｎｄｕｓ) ＋ ＋

波氏吻虾虎鱼 (Ｒ􀆰 ｃｌｉｆｆｏｒｄｐｏｐｅｉ) ＋

普氏栉虾虎鱼 (Ｃ􀆰 ｐｆｌａｕｍｉ) ＋

中华栉孔虾虎鱼 (Ｃ􀆰 ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ) ＋

矛尾虾虎鱼 (Ｃ􀆰 ｓｔｉｇｍａｔｉａｓ) ＋ ＋

鲻科 (Ｍｕｇｉｌｉｄａｅ) 鮻 (Ｌ􀆰 ｈａｅｍａｔｏｃｈｅｉｌｕｓ) ＋

叫姑鱼 Ｊ􀆰 ｂｅｌｅｎｇｅｒｉ) ＋ ＋

石首鱼科 (Ｓｃｉａｅｎｉｄａｅ) 小黄鱼 (Ｌ􀆰 ｐｏｌｙａｃｔｉ) ＋

棘头梅童鱼 (Ｃ􀆰 ｌｕｃｉｄｕｓ) ＋ ＋

花鲈科 (Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｃｉｄａｅ) 中国花鲈 (Ｌ􀆰 ｍａｃｕｌａｔｕｓ) ＋

鲹科 (Ｃａｒａｎｇｉｄａｅ) 日本竹筴鱼 (Ｔ􀆰 ｊａｐｏｎｉｃｕｓ) ＋

鲭科 (Ｓｃｏｍｂｒｉｄａｅ) 日本鲭 (Ｓ􀆰 ｊａｐｏｎｉｃｕｓ) ＋

鲳科 (Ｓｔｒｏｍｍａｔｅｉｄａｅ) 银鲳 (Ｐ􀆰 ａｒｇｅｎｔｅｕ) ＋

线鳚科 (Ｓｔｉｃｈａｅｉｄａｅ) 伯氏网鳚 (Ｄ􀆰 ｂｕｒｇｅｒｉ) ＋

锦鳚科 (Ｐｈｏｌｉｄａｅ)
长绵鳚 (Ｚ􀆰 ｅｌｏｎｇａｔｕｓ) ＋

方氏云鳚 (Ｅ􀆰 ｆａｎｇｉ) ＋

科 (Ｃａｌｌｉｏｎｙｍｉｄａｅ)
瓦氏 (Ｒ􀆰 ｖａｌｅｎｃｉｅｎｎｅｉ) ＋ ＋

短鳍 (Ｃ􀆰 ｋｉｔａｈａｒａｅ) ＋

带鱼科 (Ｔｒｉｃｈｉｕｒｉｄａ)
小带鱼 (Ｅ􀆰 ｍｕｔｉｃｕｓ) ＋

带鱼 (Ｔ􀆰 ｌｅｐｔｕｒｕｓ) ＋

鳀 (Ｅ􀆰 ｊａｐｏｎｉｃｕｓ) ＋ ＋

鳀科 (Ｅｎｇｒａｕｌｉｄａｅ)
赤鼻棱鳀 (Ｔ􀆰 ｋａｍｍａｌｅｎｓｉｓ) ＋

刀鲚 (Ｃ􀆰 ｎａｓｕｓ) ＋

黄鲫 (Ｓ􀆰 ｔｅｎｕｉｆｉｌｉｓ) ＋ ＋

鲱科 (Ｃｌｕｐｅｉｄａｅ) 斑鰶 (Ｋ􀆰 ｐｕｎｃｔａｔｕｓ) ＋ ＋

舌鳎科 (Ｃｙｎｏｇｌｏｓｓｉｄａｅ)
半滑舌鳎 (Ｃ􀆰 ｓｅｍｉｌａｅｖｉｓ) ＋ ＋

短吻红舌鳎 (Ｃ􀆰 ｊｏｙｎｅｒｉ) ＋ ＋

狗母鱼科 (Ｓｙｎｏｄｏｎｔｉｄａｅ) 长蛇鲻 (Ｓ􀆰 ｅｌｏｎｇａｔｅ) ＋

六线鱼科 (Ｈｅｘａｇｒａｍｍｉｄａｅ) 大泷六线鱼 (Ｈ􀆰 ｏｔａｋｉｉ) ＋

鳐科 (Ｒａｊｉｄａｅ) 孔鳐 (Ｒ􀆰 ｐｏｒｏｓａ) ＋

鲆科 (Ｂｏｔｈｉｄａｅ) 褐牙鲆 (Ｐ􀆰 ｏｌｉｖａｃｅｕｓ) ＋

魣科 (Ｓｐｈｙｒａｅｎｉｄａｅ) 油魣 (Ｓ􀆰 ｐｉｎｇｕｉｓ) ＋

　 注: ＋表示该物种在调查站位被监测到ꎮ
Ｎｏｔｅ: ＋ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｌｉｎｇ ａｒｅａ.
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图 ２　 基于 ｅＤＮＡ 的各站位优势鱼类组成

Ｆｉｇ􀆰 ２ 　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｉｓｈ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ ｅａｃｈ
ｓｔａｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｅＤＮＡ

图 ３　 底拖网调查各站位优势鱼类组成

Ｆｉｇ􀆰 ３ 　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｉｓｈ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ ｅａｃｈ
ｓｔａｔｉｏｎ ｂｙ ｂｏｔｔｏｍ ｔｒａｗｌ ｓｕｒｖｅｙ

示ꎬ ｅＤＮＡ 与底拖网调查鱼类优势种呈现出较高的

一致性ꎮ
主 成 分 分 析 ( ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ

ＰＣＡ) 是一种对数据进行降维排序的特征值分析方

法ꎬ 通过分析不同样品物种和基因组分ꎬ 将多组数

据的差异反映在二维坐标图上ꎬ 坐标轴取能够最大

化反映方差值的两个特征值ꎮ 本研究 ＰＣＡ 结果如

图 ４ 所示ꎮ 从图 ４ 可见ꎬ ＰＣ１ 能够解释 ４３􀆰 ０４％的

鱼类群落组成差异ꎬ ＰＣ２ 能够解释 １４􀆰 ０％的鱼类群

落组成差异ꎬ 前两个主成分能够解释 ５７􀆰 ０４％的鱼

类群落差异ꎮ １０ 个调查站位的 ３０ 个样本交错混合

分布于 ＰＣＡ 的二维坐标平面上ꎬ 大多样本的组内

差异大于组间差异ꎬ 不存在样本有规律的显著聚集

现象ꎬ 说明 １０ 个调查站位间的鱼类群落组成无显

著性差异 (Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ 组间差异 ＡＮＯＳＩＭ 分析结果

Ｒ 值为 ０􀆰 ４２ꎬ 统计检验 Ｐ 值为 ０􀆰 ０９ꎬ 表明样本组

间差异较小ꎬ 且无显著性差异 (Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ

图 ４　 基于 ＡＳＶｓ 的主成分分析

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＰＣＡ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＡＳＶｓ

２􀆰 ４　 底拖网相对渔获量与 ｅＤＮＡ 相对丰度比较

１０ 个查站位中ꎬ 有 ９ 个站位同时采集到鱼类

样本和 ｅＤＮＡ 样本ꎮ 对 ９ 个站位鱼类样本的平均生

物量与 ｅＤＮＡ 样本的平均相对丰度进行比较分析ꎬ
两种调查方法的共有物种为 １３ 种ꎮ １３ 种鱼类的生

物量数据与 ｅＤＮＡ 相对丰度数据见表 ３ꎮ 从表 ３ 可

见ꎬ 在底拖网调查中ꎬ 相对渔获质量排前三的物种

分别为矛尾虾虎鱼 (６ ２９７􀆰 ７７ ｇ / ｈ)、 斑尾刺虾虎

鱼 (４ ７００􀆰 ２３ ｇ / ｈ) 和短吻红舌鳎 ( １ ５６３􀆰 ６５ ｇ /
ｈ)ꎻ 相对渔获数量排前三的物种为矛尾虾虎鱼

(５０７􀆰 １９ ｉｎｄ􀆰 / ｈ)、 六丝钝尾虾虎鱼 (１９１􀆰 ２１ ｉｎｄ􀆰 /
ｈ) 和短吻红舌鳎 (１１４􀆰 ９６ ｉｎｄ􀆰 / ｈ)ꎻ ｅＤＮＡ 相对丰

度排前三的物种分别为矛尾虾虎鱼 (２５４ ５７４)、 斑

尾刺虾虎鱼 (８９ ５１２) 和短吻红舌鳎 (６４ ５３９)ꎮ
为探讨运用 ｅＤＮＡ 高通量测序技术来评估鱼类

群落生物量和数量组成的可行性ꎬ 本研究中还开展

了 ｅＤＮＡ 相对丰度与相对渔获质量、 相对渔获数量

及平均个体质量间的皮尔逊 (Ｐｅａｒｓｏｎ) 相关性分

析ꎮ 从表 ４ 可见ꎬ ｅＤＮＡ 相对丰度与相对渔获质

量、 相对渔获数量呈极强的相关性ꎬ ｒ 值分别为
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０􀆰 ９２１ 和 ０􀆰 ８８８ꎬ 且相关性检验均达到极显著性水

平 (Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ 说明 ｅＤＮＡ 相对丰度与底拖网相对

渔获量间存在较强的线性相关性ꎮ 另一方面ꎬ ｅＤ￣

ＮＡ 相对丰度与个体平均体质量间相关系数为 －
０􀆰 ０４６ꎬ 说明 ｅＤＮＡ 相对丰度与个体平均体质量间

的线性相关性极弱ꎮ
表 ３　 １３ 个物种的 ｅＤＮＡ 相对丰度与相对渔获量对比

Ｔａｂ􀆰 ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅＤＮＡ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃａｔｃｈｒａｔｅ ｏｆ １３ ｆｉｓｈ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种

ｓｐｅｃｉｅｓ
相对渔获质量 / (ｇ􀅰ｈ－１)
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｉｓｈ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｕｇｈｔ

相对渔获数量 / ( ｉｎｄ􀆰 􀅰ｈ－１)
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｉｓｈ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｃａｕｇｈｔ

平均体质量 / ｇ
ａｖｅｒａｇｅ ｂｏｄｙ ｍａｓｓ

ｅＤＮＡ 相对丰度

ｅＤＮＡ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ
斑鰶 (Ｋ􀆰 ｐｕｎｃｔａｔｕｓ) ３８􀆰 ３５ １􀆰 ４８ ２５􀆰 ９０ ８ ８０７
鳀 (Ｅ􀆰 ｊａｐｏｎｉｃｕｓ) ０􀆰 ８５ ０􀆰 ２５ ３􀆰 ３９ ２２ ５７１
黄鲫 (Ｓ􀆰 ｔｅｎｕｉｆｉｌｉｓ) １５７􀆰 ２４ ４８􀆰 ２１ ３􀆰 ２６ １０ ９００

斑尾刺虾虎 (Ｓ􀆰 ｏｍｍａｔｕｒｕｓ) ４ ７００􀆰 ２３ ６４􀆰 ８３ ７２􀆰 ５０ ８９ ５１２
六丝钝尾虾虎鱼 (Ａ􀆰 ｈｅｘａｎｅｍａ) １ ０６６􀆰 ２７ １９１􀆰 ２１ ５􀆰 ５８ １４３

矛尾虾虎鱼 (Ｃ􀆰 ｓｔｉｇｍａｔｉａｓ) ６ ２９７􀆰 ７７ ５０７􀆰 １９ １２􀆰 ４２ ２５４ ５７４
红狼牙虾虎鱼 (Ｏ􀆰 ｒｕｂｉｃｕｎｄｕｓ) ０􀆰 ５２ ０􀆰 ２５ ２􀆰 ０８ ２ １０９

髭缟虾虎鱼 (Ｔ􀆰 ｂａｒｂａｔｕｓ) ９９４􀆰 ９３ ４６􀆰 ５７ ２１􀆰 ３６ ５ ３４６
棘头梅童鱼 (Ｃ􀆰 ｌｕｃｉｄｕｓ) １ ２１５􀆰 ５５ ８１􀆰 ３５ １４􀆰 ９４ ３０ １１７
叫姑鱼 (Ｊ􀆰 ｂｅｌｅｎｇｅｒｉ) ６７􀆰 ７６ ３􀆰 １８ ２１􀆰 ３１ ６ ７８３

短吻红舌鳎 (Ｃ􀆰 ｊｏｙｎｅｒｉ) １ ５６３􀆰 ６５ １１４􀆰 ９６ １３􀆰 ６０ ６４ ５３９
半滑舌鳎 (Ｃ􀆰 ｓｅｍｉｌａｅｖｉｓ) ４４􀆰 ３７ ０􀆰 ２５ １７６􀆰 ３７ ２０９
瓦氏 (Ｒ􀆰 ｖａｌｅｎｃｉｅｎｎｅｉ) １１􀆰 ３０ ２􀆰 ４４ ４􀆰 ６４ ２１６

表 ４　 ｅＤＮＡ 相对丰度与相对渔获量及平均体质量相关性

Ｔａｂ􀆰 ４　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅＤＮＡꎬ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃａｔｃｈ ｒａｔｅꎬ ａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｂｏｄｙ ｍａｓｓ

ｅＤＮＡ 相对丰度

ｅＤＮＡ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ
相对渔获质量 / (ｇ􀅰ｈ－１)
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｉｓｈ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｕｇｈｔ

相对渔获数量 / ( ｉｎｄ􀆰 􀅰ｈ－１)
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｉｓｈ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｃａｕｇｈｔ

平均个体质量 / ｇ
ａｖｅｒａｇｅ ｂｏｄｙ ｍａｓｓ

ｅＤＮＡ 相对丰度
ｅＤＮＡ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ — ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ８７６

相对渔获质量 / (ｇ􀅰ｈ－１)
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃａｔｃｈ ｑｕａｌｉｔｙ ０􀆰 ９２１∗ — ０􀆰 ０００ ０􀆰 ８６７

相对渔获数量 / ( ｉｎｄ􀆰 􀅰ｈ－１)
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃａｔｃｈｎｕｍｂｅｒ ０􀆰 ８８８∗ ０􀆰 ８１４∗ — ０􀆰 ５９６

平均体质量 ａｖｅｒａｇｅ ｂｏｄｙ ｍａｓｓ / ｇ －０􀆰 ０４６ ０􀆰 ０４９ －０􀆰 １５６ —

　 注: 对角线下为相关性指数ꎬ 对角线上为显著性检验值ꎻ ∗表示在 ０􀆰 ０１ 水平相关性极显著 (Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ
Ｎｏｔｅ: ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ ｉｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎬ ａｎｄ ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ ｉｓ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｅｓｔ ｖａｌｕｅꎻ ∗ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ａｔ ０􀆰 ０１ ｌｅｖｅｌ􀆰

２􀆰 ５　 鱼类群落结构与环境因子关系

调查采样区域的水环境因子调查监测结果见

表 ５ꎮ 从表 ５ 可见ꎬ 采样区域温度分布为１３􀆰 ８０ ℃
~１５􀆰 ２１ ℃ꎻ 盐度分布为 ２０􀆰 ００ ~ ２１􀆰 ９０ꎻ 水深分布

为 ５􀆰 ８２ ~ ９􀆰 １８ ｍꎻ ｐＨ 分布为 ８􀆰 ７４ ~ ９􀆰 ０３ꎻ 溶氧分

布为 ６􀆰 ６２ ~ ７􀆰 ８２ ｍｇ / Ｌꎮ 基于 ｅＤＮＡ 高通量测序数

据和采样期间测定的环境因子数据进行 ＲＤＡ 分析

结果如图 ５ 所示ꎮ 从图 ５ 可见ꎬ ＲＤＡ１ 对鱼类群落

结构差异的解释量为 ７０􀆰 ５９％ꎬ ＲＤＡ２ 对鱼类群落

结构差异解释量为 １７􀆰 ２％ꎮ 前两个主成分可以解

释 ８７􀆰 ７９％的群里差异ꎮ 温度和深度与鱼类群落分

布间的相关性不高(相关系数Ｒ分别为０􀆰 ４７０和

表 ５　 采样站位水环境因子监测结果

Ｔａｂ􀆰 ５　 Ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔａｔｉｏｎ

调查站位 ｓｕｒｖｅｙ ｓｔａｔｉｏｎ 温度 ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ / ℃ 盐度 ｓａｌｉｎｉｔｙ 水深 ｄｅｐｔｈ / ｍ ｐＨ 溶氧 ＤＯ / (ｍｇ􀅰Ｌ－１)
Ｓ１ １３􀆰 ８０ ２０􀆰 ００ ６􀆰 ２０ ８􀆰 ７４ ７􀆰 １６
Ｓ２ １４􀆰 ６１ ２１􀆰 ６０ ５􀆰 ８２ ８􀆰 ７６ ７􀆰 ０３
Ｓ３ １４􀆰 １５ ２０􀆰 ６０ ６􀆰 ０５ ８􀆰 ７９ ６􀆰 ９８
Ｓ４ １４􀆰 ５５ ２０􀆰 ２０ ６􀆰 ０２ ８􀆰 ７６ ６􀆰 ９１
Ｓ５ １５􀆰 ２１ ２３􀆰 ７０ ７􀆰 ５８ ８􀆰 ８８ ７􀆰 ７０
Ｓ６ １４􀆰 ７９ ２０􀆰 ９０ ８􀆰 ２５ ８􀆰 ８５ ７􀆰 ３６
Ｓ７ １５􀆰 ０８ ２１􀆰 ９０ ７􀆰 ９７ ８􀆰 ８８ ７􀆰 ４２
Ｓ８ １５􀆰 ０１ ２２􀆰 １０ ９􀆰 １８ ８􀆰 ９７ ６􀆰 ８１
Ｓ９ １４􀆰 ６８ ２１􀆰 １０ ６􀆰 ０８ ８􀆰 ８８ ６􀆰 ６２
Ｓ１０ １４􀆰 ３６ ２１􀆰 ２０ ４􀆰 ３６ ９􀆰 ０３ ７􀆰 ８２
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图 ５　 环境因子对鱼类群落组成影响的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ􀆰 ５　 Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｆｉｓｈ ｃｏｍ￣
ｍｕｎｉｔｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ

０􀆰 ４８７)ꎬ 相关性统计检验均不显著 (Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ

３　 讨论

３􀆰 １　 拖网调查与 ｅＤＮＡ 技术的鱼类种类比较

传统的渔业资源调查采样方法 (如底拖网、
流刺网) 可以第一时间获取调查区域鱼类的种类、
丰度和分布等信息ꎮ 尽管传统方法在调查过程中具

有许多局限性ꎬ 但拖网调查仍为目前渔业资源调查

中最常用的方法[２１]ꎮ 近年来ꎬ ｅＤＮＡ 技术因其成本

低、 普适性强和监测灵敏高等特点已广泛应用于鱼

类生物多样性调查与监测ꎬ 但由于其固有的不确定

性 (温度、 水流、 生命史和代谢对其影响) 而不

能完全取代传统方法[２２]ꎮ 将拖网调查和 ｅＤＮＡ 方

法相结合ꎬ 综合对比调查区域历史鱼类分布情况ꎬ
可以实现更准确全面的渔业资源评价ꎮ

本研究中运用 ｅＤＮＡ 技术监测到的 ３７ 种鱼类ꎬ
其中ꎬ ３５ 种注释到了种水平ꎬ 另有 ２ 种仅注释到

属水平 (蛇鲻属和绿鳍鱼属)ꎮ 李晨虹等[２３]研究表

明ꎬ 全面准确的比对数据库是 ｅＤＮＡ 技术高效应用

的前提ꎬ 而有限的 ＤＮＡ 参考数据库是目前 ｅＤＮＡ
技术在水生生物监测中应用面临的挑战之一ꎮ 本研

究中两种鱼类仅定位到属水平ꎬ 就是缺乏针对调查

海域全面系统的 ｅＤＮＡ 比对数据库所致ꎬ 如果有参

考数据库ꎬ 这两个物种可能精确定位到种ꎬ 因此ꎬ
建立专门的渤海鱼类 ＤＮＡ 参考数据库意义重大ꎮ

本研究中底拖网调查采集到鱼类 １６ 种ꎬ 其中除普

氏栉虾虎鱼、 中华栉孔虾虎鱼、 短鳍 ３ 种外ꎬ 其

他 １３ 种鱼类如髭缟虾虎鱼、 斑尾刺虾虎鱼、 六丝

钝尾虾虎鱼、 红狼牙虾虎鱼、 矛尾虾虎鱼、 叫姑

鱼、 棘头梅童鱼、 瓦氏 、 鳀、 黄鲫、 斑鰶、 半滑

舌鳎和短吻红舌鳎均被 ｅＤＮＡ 技术监测到ꎮ ｅＤＮＡ
技术鉴定到种的 ３５ 种鱼类中ꎬ 有 ２２ 种鱼类仅被

ｅＤＮＡ 技术检测出ꎮ 经过与 «辽宁省动物志􀅰鱼

类» [１７] «中国海洋生物名录» [１８] 和 «中国海洋鱼

类» [１９]等鱼类鉴定及区系划分材料对比ꎬ 该 ２２ 种

鱼类在辽河口及附近海域均有历史分布记录ꎮ ２２
种鱼类包括黄鳍刺虾虎鱼、 小头栉孔虾虎鱼、 眼睛

蝌蚪虾虎鱼、 波氏吻虾虎鱼、 大泷六线鱼、 孔鳐、
褐牙鲆、 长蛇鲻、 小黄鱼、 中国花鲈、 长绵鳚、 方

氏云鳚、 伯氏网鳚和油魣等 １４ 种底栖鱼类ꎬ 以及

鮻、 银鲳、 日本竹筴鱼、 日本鲭、 小带鱼、 带鱼、
赤鼻棱鳀和刀鲚等 ８ 种中上层鱼类ꎮ 造成两种调查

方法采样种类数显著差异的主要原因可能有两方

面: 一是底拖网采样的局限性ꎬ 底拖网采集底层鱼

类具明显优势ꎬ 但其采集中上层鱼类具有很大的局

限性ꎬ 本研究中仅被 ｅＤＮＡ 技术检测而未被底拖网

采集到的样本大多为中上层鱼类ꎬ 如日本竹筴鱼、
日本鲭、 银鲳、 赤鼻棱鳀和刀鲚等ꎬ 此外ꎬ 底拖网

在岩礁区适用性差ꎬ 导致大泷六线鱼等鱼类采集不

到ꎻ 二是目标鱼种相对稀少ꎮ 长蛇鲻、 孔鳐和褐牙

鲆等潜沙性底层鱼类在河口区域分布相对较稀少ꎬ
虽能被 ｅＤＮＡ 技术监测到遗传信号ꎬ 但被底拖网采

集到的概率较低ꎮ 由此可见ꎬ ｅＤＮＡ 技术可以有效

地弥补底拖网采样的不足ꎬ 可采集到调查海域稀有

物种和底拖网难以采集到的鱼类样本信息ꎮ

３􀆰 ２　 基于 ｅＤＮＡ 的鱼类生物多样性比较

利用 ｅＤＮＡ 高通量测序技术ꎬ 不仅可以监测到

比拖网采样方法更多的鱼类ꎬ 而且还可以分析不同

站位间物种组成的差异[２４]ꎮ 在本研究中ꎬ 笔者还

根据 ＡＳＶｓ 的注释结果ꎬ 对 １０ 个调查站位间的物

种组成、 群落差异进行了对比分析ꎮ 结果表明ꎬ 各

调查站位观测度指数、 香农指数和辛普森指数间的

差异不大ꎮ ＰＣＡ 结果也表明ꎬ 大多样本的组内差

异大于组间差异ꎬ 不存在样本有规律的显著聚集现

象ꎮ 如上均表明调查区域调查站位间的鱼类群落组

成差异不显著ꎮ 本次调查同时对调查站位开展的水

环境因子与群落结构的 ＲＤＡ 分析结果表明ꎬ 各水

环境因子 (温度、 盐度、 ｐＨ、 溶解氧和水深) 与

鱼类群落结构的相关性不显著ꎬ 生境的相似性可能
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是调查区域调查站位间鱼类群落组成差异不显著的

根本原因ꎮ Ｋｅｃｋ 等[２５] 研究表明ꎬ ｅＤＮＡ 宏条形码

与传统的生物群落评估方法具有一致性和互补性ꎮ
本研究中表明ꎬ ｅＤＮＡ 技术与底拖网调查分析的优

势种结果具有高度一致性ꎬ 前 ４ 种优势种均为矛尾

虾虎鱼、 斑尾刺虾虎鱼、 短吻红舌鳎和棘头梅童

鱼ꎮ 这表明 ｅＤＮＡ 技术在辽河口海域进行快速、 高

效的鱼类生物多样性调查监测中具有很高的适用

性ꎮ

３􀆰 ３　 基于 ｅＤＮＡ 的生物量评估

准确的渔业资源生物量评估是进行有效渔业管

理的前提ꎮ 近年来ꎬ 诸多学者运用 ｅＤＮＡ 高通量测

序技术揭示了海洋鱼类 ｅＤＮＡ 相对丰度与鱼类群落

组成之间的相关性ꎮ 相关研究表明ꎬ 调查水域目标

生物 量 越 高ꎬ 监 测 到 的 ｅＤＮＡ 相 对 丰 度 也 越

高[２６￣２８]ꎮ Ｕｒｂａｎ 等[２９]研究探讨了应用 ｅＤＮＡ 方法评

估捕捞渔获物组成的可行性ꎬ 并建立了 ｅＤＮＡ￣生物

量的广义线性混合模型ꎬ 结果表明ꎬ 鲭 ｅＤＮＡ 相对

丰度与渔获物中鲭质量百分比间存在强烈的相关性

( ｒ 值 ０􀆰 ８１２ꎬ Ｐ<０􀆰 ００１)ꎬ ｅＤＮＡ 相对丰度越高ꎬ 渔

获物中鲭鱼质量占比也越高ꎮ Ｌｙｕ 等[１３] 和 Ｊｉａｎｇ
等[１４]分别运用 ｅＤＮＡ 宏基因组技术与底拖网调查

相结合的方法对黄海口和珠江口的秋季渔业资源生

物多样性进行调查评估ꎬ 结果表明ꎬ 在黄河口及其

附近海域鱼类运用两种方法同时采集到的 ２２ 种鱼

类中ꎬ ｅＤＮＡ 的相对丰度与底拖网相对渔获质量和

相对渔获数量间存在较高的线性相关性 ( ｒ 值分别

为 ０􀆰 ９２１ 和 ０􀆰 ８８８)ꎬ 且相关性极显著 (Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻ
珠江口及其附近海域鱼类运用两种方法同时采集到

的 ３５ 种鱼类中ꎬ ｅＤＮＡ 的相对丰度与底拖网相对

渔获质量和相对渔获数量间存在线性相关性 ( ｒ 值
分别为 ０􀆰 ５３ 和 ０􀆰 ５６)ꎬ 且相关性极显著 ( Ｐ <
０􀆰 ０１)ꎬ 两者均呈现出水环境中 ｅＤＮＡ 相对丰度越

高ꎬ 拖网采样中相应鱼类的相对渔获质量和相对渔

获数量越高的趋势ꎮ 本研究结果与上述研究结果具

有较高的一致性ꎬ 结果表明ꎬ 在辽河口及附近海域

鱼类 ｅＤＮＡ 相对丰度与底拖网调查的相对渔获质量

和相对渔获数量间存在较强的线性正相关性ꎬ 相关

系数处于较高水平 ( ｒ 值分别为 ０􀆰 ９２１ 和 ０􀆰 ８８８)ꎬ
且相关性达到极显著水平 (Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ ｅＤＮＡ 相对

丰度最高的鱼类为矛尾虾虎鱼ꎬ 其相对渔获质量和

数量在底拖网采集的 １３ 种鱼类样品中也位居首位ꎮ
在 ｅＤＮＡ 相对丰度排名 ２ ~ ４ 位的斑尾刺虾虎鱼、
短吻红舌鳎、 棘头梅童鱼中ꎬ 短吻红舌鳎的相对渔

获质量和数量排第 ３ 位ꎬ 棘头梅童鱼的相对渔获质

量和数量排第 ４ 位ꎬ 斑尾刺虾虎鱼的相对渔获质量

和数量分别排第 ２ 位和第 ５ 位ꎬ 两种调查结果均呈

现出较高的一致性ꎮ 虽然本研究中通过底拖网调查

法和 ｅＤＮＡ 技术检测到的 １３ 种鱼类中ꎬ 大多数都

证实了 ｅＤＮＡ 丰度与相对渔获质量和数量之间存在

正相关性ꎬ 但也有 ｅＤＮＡ 与拖网法检测的差异在少

数鱼类中发现ꎮ 如鳀和红狼牙虾虎鱼的 ｅＤＮＡ 相对

丰度较高但相对渔获数量和相对渔获质量值较低ꎬ
六丝钝尾虾虎鱼的相对渔获数量和相对渔获质量值

较高ꎬ 但 ｅＤＮＡ 相对丰度较低 (表 ４)ꎮ Ｔｈｏｍｓｅｎ
等[１１]的研究中也出现了类似的结果ꎬ 表明拖网捕

捞方法可能不适合某些大型或快速游动的中上层鱼

类ꎮ 此外ꎬ 尽管生物量可能直接影响 ｅＤＮＡ 浓度ꎬ
但许多其他因素也可能间接影响 ｅＤＮＡ 浓度ꎬ 同一

物种的两个个体即使体质量相等ꎬ 但生长年龄、 摄

食量及摄食种类的不同ꎬ 也会导致其 ｅＤＮＡ 释放量

存在差异[３０]ꎮ 在未来研究应用中ꎬ 为了更好地了

解 ｅＤＮＡ 浓度与生物量的相关性ꎬ 需综合考虑温

度、 盐度、 发育阶段、 降解、 饲养和营养水平等诸

多影响因子ꎮ

４　 结论

１) ｅＤＮＡ 技术较底拖网调查具有更高的物种

检出效率ꎮ 对调查海域稀有物种和中上层鱼类具有

更好的监测效果ꎮ
２) ｅＤＮＡ 技术可以作为传统渔业资源调查方

法的有效补充ꎬ 运用于辽河口海域鱼类群落生物多

样性的监测评估ꎮ
３) 运用 ｅＤＮＡ 的相对丰度评估辽河口海域鱼

类资源生物量具有较高的可行性ꎮ 通过底拖网调查

法和 ｅＤＮＡ 技术都监测到的 １３ 种鱼类中ꎬ 大多数

都证实了 ｅＤＮＡ 相对丰度与相对渔获质量和数量之

间存在显著的正相关性ꎮ
总之ꎬ ｅＤＮＡ 技术与传统渔业资源调查评估方

法具有一致性和互补性ꎬ 利用 ｅＤＮＡ 高通量测序不

仅可以监测到比拖网捕捞方法更多的鱼种ꎬ 而且可

以分析不同站位间物种组成的差异ꎬ 在辽河口及附

近海域鱼类生物多样性监测评估方面具有较大的应

用潜力ꎮ
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(Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｏｃｅａｎ Ａｎｄ Ｆｉｓｈｅｒｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅꎬ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｑｕａｔｉｃ Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ Ｒｅｓｏｕｒｃｅꎬ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉ￣
ｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ Ｒｕｒａｌ Ａｆｆａｉｒｓꎬ Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｍａｒｉｎｅ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ Ｄａｌｉａｎ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ Ｆｉｓｈｅｒｙ Ｒｅ￣
ｓｏｕｒｃｅｓꎬ Ｄａｌｉａｎ １１６０２３ꎬ Ｃｈｉｎａ)

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｆｉｓｈ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｉａｏｈｅ Ｅｓｔｕａｒｙ ａｎｄ ａｄｊａｃｅｎｔ ｓｅａ ａｔ ａｕｔｕｍｎ ａｎｄ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｂｉｌ￣
ｉｔｙ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ (ｅＤＮＡ) ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｉｎ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｆｉｓｈ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｂｏｔｈ ｓｅａｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｏｒ ｅＤＮＡ ａｎｄ
ｆｉｓｈ ｓａｍｐｌｅｓ ｂｙ ｂｏｔｔｏｍ ｔｒａｗｌ ｓｕｒｖｅｙ ｗｅｒｅ ｔａｋｅｎ ａｔ ｔｅｎ ｓｕｒｖｅｙ ｓｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｉａｏｈｅ Ｅｓｔｕａｒｙ ａｎｄ ａｄｊａｃｅｎｔ ｓｅａ ｉｎ Ｏｃ￣
ｔｏｂｅｒ ２０２３. Ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｓｅｐａｒａｔｅｌｙ. Ｉｎ ｔｏｔａｌꎬ ３７ ｆｉｓｈ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｅＤＮＡ ｓａｍｐｌｅ ＡＳＶ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓꎬ ２ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｏｎｌｙ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎬ ａｎｄ
１６ ｆｉｓｈ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｓｈ ｓａｍｐｌｅｓ ｂｙ ｂｏｔｔｏｍ ｔｒａｗｌ ｓｕｒｖｅｙ. １３ ｆｉｓｈ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｔｏｔａｌｌｙ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｂｙ
ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｍｅｔｈｏｄｓ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｉｓｈ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｅＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｗａｓ ２.３ ｔｉｍｅｓ ｍｏｒｅ
ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｂｙ ｔｈｅ ｂｏｔｔｏｍ ｔｒａｗｌ ｓｕｒｖｅｙ. Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｔｈｅ ｅＤＮＡ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ. Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣＡ) ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｗｏ ｐｒｉｎｃｉ￣
ｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｃｏｕｌｄ ｅｘｐｌａｉｎ ５７.０４％ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｆｉｓｈ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ (ＰＣ１ ４３.０４％ꎬ ＰＣ２ １４.０％)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ
ｗａｓ ｌｉｔｔｌｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｆｉｓｈ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔａｔｉｏｎｓ. Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ａ
ｈｉｇｈ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅＤＮＡ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃａｔｃｈ (ｂｉｏｍａｓｓꎬ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ) ｏｆ
ｂｏｔｔｏｍ ｔｒａｗｌ ｓｕｒｖｅｙｓꎬ ｗｉｔｈ ｒ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ０.９２１ ａｎｄ ０.８８８ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗａｓ ｈｉｇｈｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
(Ｐ< ０.０１). Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ(ＲＤＡ) ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖａｒｉｏｕｓ
ｗａｔｅｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ( ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅꎬ ｓａｌｉｎｉｔｙꎬ ｐＨꎬ ＤＯꎬ ｗａｔｅｒ ｄｅｐｔｈ ) ａｎｄ ｆｉｓｈ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
(Ｐ> ０.０５). Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙꎬ ｔｈｅ ｅＤＮＡ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｔｈａｎ ｂｏｔｔｏｍ ｔｒａｗｌ ｓｕｒｖｅｙ
ｍｅｔｈｏｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｅＤＮＡ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃａｔｃｈꎬ
ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅＤＮＡ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｃａｎ ｂｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ａｐｐｌｉｅｄ ｔｏ ｍｏｎｉｔｏｒ ａｎｄ ｅｖａｌｕａｔｅ ｆｉｓｈ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｉａｏｈｅ
Ｅｓｔｕａｒｙ ａｎｄ ｉｔｓ ａｄｊａｃｅｎｔ ｗａｔｅｒｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｅＤＮＡ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎻ ｂｏｔｔｏｍ ｔｒａｗｌ ｓｕｒｖｅｙꎻ Ｌｉａｏｈｅ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙꎻ ｆｉｓｈ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
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