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下鲢 Hypophthalmichthys
 

molitrix 为主要鱼种,主要

集中在 S6 ~ S9、S13 ~ S19、S23 ~ S31,分布也较为

广泛。 综合 4 种情形来看,S26 及 S31 点位所获

得的鱼种较多,与图 2 所得结果一致。

图 2　 鱼类种数分布

Fig. 2　 The
 

map
 

of
 

fish
 

species
 

distribution

图 3　 湖中各点位总体鱼类相对序列丰度

Fig. 3　 Relative
 

sequence
 

abundances
 

of
 

fish
 

detected
 

in
 

the
 

samples
 

from
 

each
 

sites
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图 4　 不同情形下鱼类序列丰度比较

Fig. 4　 Comparison
 

of
 

fish
 

sequence
 

abundance
 

under
 

different
 

conditions

2. 3　 物种组成空间相似性

　 　 鱼类物种的空间分布特征与鱼种对不同环境

的倾向性有关。 图 3 中较为直观地呈现了青岚湖

中相对序列丰度排名前二十的鱼种在各点位的分

布情况。 对于序列丰度集中的 S22、S23、S25、S31
及 S30 点位的鱼种聚类情况进行观察可以发现,
S22 中银鲴 Xenocypris

 

macrolepis 与翘嘴鲌 Culter
 

alburnus 呈 现 聚 类 关 系; S23 中 黑 鳍 鳈

Sarcocheilichthys
 

nigripinnis 与 蛇 鮈 Saurogobio
 

dabryi、 巨 口 鱊 Acheilognathus
 

tabira 与 大 鳍 鱊

Acheilognathus
 

macropterus 分别呈现聚类关系;S25
中似鮈 Pseudogobio

 

vaillanti、鲶 Silurus
 

asotus 与光

泽黄颡鱼 Tachysurus
 

nitidus 三者呈现聚类关系;
S31 中乌鳢 Channa

 

argus、巨口鱊 Acheilognathus
 

tabira 与大鳍鱊
 

Acheilognathus
 

macropterus 三者呈

现聚类关系;S30 中银鮈 Squalidus
 

argentatus 与鳜

Siniperca
 

chuatsi 呈现聚类关系。 根据不同点位的

鱼种组成聚类情况来看,物种聚类具有环境倾向,
即聚类的物种属于同科类别或者生长习性较为

相似。

3　 讨论

3. 1　 基于 eDNA 的青岚湖鱼类物种组成

　 　 研究使用 eDNA 宏条形码技术分析青岚湖鱼

类多样性, 在研究中选择针对鱼类物种的 16S
 

rRNA 引物及针对脊椎动物的 Cytb 引物进行扩增

注释,同时选择 NCBI 及本地数据库进行物种比

对。 研究共检测出 7 目 15 科 43 属 64 种鱼类,历
史数据显示,青岚湖鱼类有 10 目 20 科 54 属 76
种 [ 22] 。 通过数据比对可以发现,采用 eDNA 技术

检测青岚湖鱼类后,有 37 种历史记载鱼类被检测

到。 虽然此次检测所获鱼类组成与历史传统方法

检测结果存在一定差异,但已经在很大程度上检

测出青岚湖的鱼类组成,表明 eDNA 作为鱼类物

种检测的一种手段具有较好的应用前景。 研究利

用 2 种引物、2 种数据库开展青岚湖鱼类多样性

检测, 即包含 16S-NCBI、 16S-本地数据库、 Cytb-
NCBI、Cytb-本地数据库共 4 种情形,旨在了解不

同引物、不同数据库对检测数据的影响及所选引
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物在研究区域的适用情况。 所获鱼种中有 39 种

鱼类仅在一种情形下被检出,其中,16S-NCBI 情

形下含有 6 种, 16S-本地数据库情形下含有 24
种,Cytb-NCBI 情形下含有 5 种,Cytb-本地数据库

情形下含有 4 种。 可以发现,选择不同的引物及

数据库会对最终结果产生不同影响,其中选择针

对鱼类基因片段进行扩增的 16S
 

rRNA 引物与本

地数据库结合使用时, 可以获得更多的物种。
eDNA 技术获得的青岚湖 64 种鱼类物种中,有 2
种鱼类 在 4 种 情 形 下 均 检 出, 分 别 是 黄 颡 鱼

Tachysurus
 

fulvidraco 和鲶 Silurus
 

asotus。
3. 2　 青岚湖鱼类分布特征

　 　 在 4 种情形下所获得的 64 种鱼类中,S31 点

位包含 37 种,涵盖所获鱼种的 50%以上。 根据各

点位所获鱼种数来看,点位处于青岚湖中间地带,
且湖面宽阔处较湖面狭窄处能获得更多的鱼类,
尤其是青岚湖南部鱼种较北部要少。 青岚湖呈弯

弓状,北部通过闸口与鄱阳湖直接相通,因此北部

易获得鄱阳湖游入鱼类。 此外,青岚湖存在围堤

养殖现象,所获鱼种分布情况与养殖场的分布具

有直接关系,且获得的优势鱼种也与养殖品种有

很大关系。 历史数据显示,青岚湖鱼类有 10 目

20 科 54 属 76 种,该研究共检测出 7 目 15 科 43
属 64 种,其中,鱼类主要以湖泊定居型及江湖洄

游型为主,鱼类食性主要以杂食性及肉食性为主,
还包含植食性及浮游生物食性等。 各栖息水层

中,下层鱼类及底层鱼类的占比更多,所有鱼类

中,小型鱼类具有更大的生存优势。 该研究所选

择的采样点包含青岚湖大部分湖泊区域,但缺少

英山堤至幸福港湖区的采样数据,因此只基于现

有数据无法展现出更为完整的青岚湖鱼类群落空

间布局。 总之,该研究结果能在一定程度上反映

青岚湖的鱼类物种组成特点,较好地揭示研究区

域的鱼类多样性及总体分布情况。
3. 3　 物种组成空间相似性

　 　 不同鱼类物种往往适宜不同的生存条件,在
pH、水温、水深、溶解氧等环境因子影响下,鱼类

分布表现出一定的倾向性。 不同鱼种在食物链中

存在着捕食关系,故在同一区域会出现捕食者与

被捕食者同时存在的情形。 该研究中,针对序列

丰度排名前二十的鱼种在不同点位的聚类情况进

行分析。 S22 点位的高序列丰度聚类鱼种银鲴

Xenocypris
 

macrolepis 与翘嘴鲌
 

Culter
 

alburnus 均

生活于水体中上层, 由于该处水深较浅 ( 仅为

2. 9
 

m) ,更适宜栖息在水体中上层的鱼类生存,
且该点较靠近岸边,水草丰富,便于上述 2 种鱼类

捕食 [ 28] ,从而使这 2 种鱼类在该点表现出聚类关

系。 S23 点位的黑鳍鳈 Sarcocheilichthys
 

nigripinnis
与蛇鮈 Saurogobio

 

dabryi 表现出聚类关系,这 2 种

鱼均 为 小 型 鱼, 适 宜 生 存 在 中 下 层; 巨 口 鱊

Acheilognathus
 

tabira 与 大 鳍 鱊 Acheilognathus
 

macropterus 表现出聚类关系,这 2 种鱼也适宜生

存在中下层。 从 S23 的环境数据来看,水深为

12
 

m,水温为 21
 

℃ ,满足以上鱼类生存。 S25 点

位的似鮈 Pseudogobio
 

vaillanti、鲶 Silurus
 

asotus 与
光泽黄颡鱼 Tachysurus

 

nitidus 三者表现出聚类关

系,这 3 种鱼偏好于底层栖息,鲶 Silurus
 

asotus 与

光泽黄颡鱼 Tachysurus
 

nitidus 均为肉食性鱼类且

鲶可以光泽黄颡鱼为食,三者之间存在一定捕食

关系。 S31 点 位 的 乌 鳢 Channa
 

argus、 巨 口 鱊

Acheilognathus
 

tabira 与 大 鳍 鱊
 

Acheilognathus
 

macropterus 三者表现出聚类关系,3 种鱼栖息于

水体中下层,喜静水,该点位于湖面中心地带,湖
面开阔且平静,适宜这 3 种鱼生存。 S30 点位的

银鮈 Squalidus
 

argentatus 与鳜 Siniperca
 

chuatsi 表
现出聚类关系,2 种鱼栖息水层一致,鳜可捕食银

鮈,构成食物链捕食关系。 青岚湖北部与鄱阳湖

相连,大量鱼类通过相连处的闸口进行迁移,湖泊

相通的位置水体流动性较强,在该位置产漂流性

卵的鱼类更易聚集。 此外,水体交换处营养物质

更为丰富 [ 29] ,更能为鱼类提供生存条件。 物种组

成与空间分布是互相选择、互相制约的。 良好的

水体环境塑造了丰富的鱼类分布,鱼类对环境的

倾向性又塑造了鱼类组成的空间相似性,喜好同

种生存环境的鱼类往往聚集在一起,物种群落的

竞争关系也在一定程度上使鱼类生存在一起。
3. 4　 引物及参考数据库选择

　 　 引物的选择对于 eDNA 技术在生物多样性方

面的应用起到十分关键的作用。 针对物种进行特

异性检测时,与目标物种 DNA 结合的低效引物易

导致扩增不足或非目标序列扩增,进而极大影响

研究结果。 理想情况下,采用 eDNA 检测时选择

的引物包含以下特征:
 

①扩增短 DNA 片段(一般

为 150 ~ 200bp) ;
 

②引物具有足够的分类学分辨

率;
 

③引物特异性强;
 

④以同等效率扩增所有目

标物 种 DNA, 使 引 物 偏 差 最 小 化 [ 30] 。 ZHANG
等 [ 31] 整理了 eDNA 技术在硬骨鱼类研究中所使

用的 22 种引物情况,利用 in
 

silico
 

PCR 技术对引
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物性能进行比较分析,同时将引物用于实际采样

中探索不同引物在物种注释上的差别。 研究发

现,不同引物在物种注释上存在一定不同,除此之

外,同种引物在计算机模拟及实际扩增下所扩增

的物种范围、物种丰富度、物种鉴别能力及物种群

落组成等也会存在较大差异。 BYLEMANS 等 [ 32]

为探究引物在生物尺度上评估应用的有效性,选
择澳大利亚墨累达令流域进行淡水鱼类生物多样

性研究,选择 Teleo 引物能够获得更多的当地鱼

类物种(尤其是鲤鱼) 。 而笔者在对青岚湖鱼类

多样性进行检测时发现,16
 

S
 

rRNA 引物较 Cytb
引物具有更明显的优势,综合 2 种引物的扩增情

况可以提升目标物种的总数量。 就目前研究来

看,选择或开发出针对目标物种的特异性引物并

非易事,但在运用 eDNA 技术进行生物多样性检

测时,了解物种的引物偏好将有助于引物的选择,
提升物种研究的准确性。

引物扩增测序完成后,需要在参考数据库比

对序列,进而得到物种注释结果。 在实际研究中,
尽管捕获了目标物种序列,但不完整的数据库可

能导致序列未被分配物种,从而使结果注释存在

偏差 [ 33] 。 GOLD 等
 [ 34] 探究了不同参考数据库及

分类参数在 eDNA 检测海洋鱼类多样性时产生的

差异。 研究中选择了全球数据库、区域数据库、定
制数据库 3 种类型,其中全球数据库包含最多的

物种数,区域数据库包含所研究的海洋系统内的

所有鱼类。 研究结果表明:虽然全球数据库涵盖

的物种数量最多,但针对研究区域目标物种构建

的区域数据库具有更高的分辨率,能获得更多的

本地物种。 因此,eDNA 技术在实际应用中,需根

据研究目的选择适宜的参考数据库。 一般来说,
想要了解生态系统中众多物种多样性情况时,选
择涵盖物种更多的全球数据库更有意义。 在笔者

的研究中,想要了解青岚湖鱼类多样性的情况,选
择针对该研究区域构建的鱼类数据库则更有现实

意义。
3. 5　 研究前景与不足

　 　 该研究使用 eDNA 宏条形码技术检测青岚湖

自然保护区鱼类物种组成及空间分布情况,同时

验证该技术在研究青岚湖鱼类物种组成方面的可

行性。 研究中使用了 2 种引物、2 种数据库进行

检测,发现针对研究区域选择合适的引物及数据

库进行实验能得到更精准的结果,在以后的研究

中可以加强对引物筛选、数据库建立等方面的关

注。 该研究仅在一个时间段内进行采样,无法全

面了解青岚湖不同时期的鱼类组成,在后续研究

中可针对不同时间采样,增加数据的全面性。 同

时,该技术难以获得具体的物种生长状况和功能

性状等信息,无法全面了解研究对象的特征,可以

结合其他水生态环境质量评价方法(如鱼类完整

性指数) ,对目标水体进行综合评价 [ 35] 。 此外,对
于水体中的 eDNA 研究而言,水动力在时空上的

变化会使 DNA 浓度受到多重影响 [ 36] ,而构建水

动力模型模拟水体 DNA 流动迁移及降解过程,将
对确定生物的分布起到关键作用。 国内 eDNA 研

究发展迅速,但研究对象还大多集中于水生生物,
eDNA 技术在其他领域也具有十分广阔的研究

前景。

4　 结论

　 　 1) 该研究基于 eDNA 宏条形码技术,在青岚

湖共检测到 7 目 15 科 43 属 64 种鱼类。 其中,
16S-NCBI 情形下获得 4 目 9 科 19 属 20 种鱼类;
16S-本地数据库情形下获得 6 目 13 科 27 属 38
种鱼类;Cytb-NCBI 情形下获得 4 目 6 科 16 属 19
种鱼类;Cytb-本地数据库情形下获得 2 目 5 科 15
属 20 种鱼类。 该技术在检测鱼类物种多样性方

面具有可行性。 此外,该研究所获鱼种信息与历

史记载情况对比能够较完整地反映研究区域鱼种

组成情况。
2)鱼类物种空间分布及物种组成空间相似

性表明:青岚湖鱼类物种在 S31 点位附近呈现出

较高的丰富度,鱼种更多集中在湖面广阔的中间

地带且南部鱼种较北部更少。 该研究区域鱼种组

成在空间上呈现出一定的聚类,具有空间相似性。
3)针对研究区域选择合适的引物及数据库

进行实验能得到更精准的结果,即 16S
 

rRNA 引

物在该研究区域具有更好的适用性。 除此之外,
eDNA 技术应用的有效性取决于参考数据库的选

择,针对该研究区域,本地物种构建的数据库更适

用,对于区域物种多样性的研究更具有实际意义。
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