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摘 　 要:传统形态学方法与环境核酸技术在生物多样性监测中常产生结果差异,引发对新技术可靠性的质疑。 作者系统

分析了两类方法在监测对象、时空代表性等方面的差异,指出结果差异源于研究范式的系统性不同,而非技术本身的不

可靠性;提出系统性监测应整合 eDNA / eRNA 的“时空广度”“预警能力”与传统形态学的“定量性”,以提升多样性监测

的全面性与可靠性。 在未来多源大数据融合的背景下,生物多样性监测正经历以“大数据驱动与应用需求”为核心的范

式转型。 这一转型并非依赖两类技术的简单互补即可实现,而需超越技术层面的形式整合,构建以“环境核酸信号流”
为核心的生物多样性信息技术体系,将连续的分子信号转译为可量化、可解释的生物多样性与生态学参数。 通过融合生

态学、模型科学、时空统计与人工智能,实现生物信号从采样到反演的全链条解析,并注入多维度生态系统韧性与可塑性

理论,揭示物种互作与环境响应的动态机制,推动生物多样性监测由“数据采集”向“生态认知”、由“形态描述”向“机制

解析”转变,最终形成多源数据语义同化与模型耦合的“信号流驱动的生态认知”新研究范式。
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Abstract:Traditional

 

morphology
 

and
 

environmental
 

nucleic
 

acids-based
 

techniques
 

often
 

yield
 

differed
 

results
 

in
 

biodiversity
 

monitoring,raising
 

concerns
 

on
 

the
 

reliability
 

of
 

molecular
 

approaches. This
 

study
 

systematically
 

discusses
 

the
 

differences
 

between
 

these
 

two
 

approaches
 

in
 

terms
 

of
 

monitoring
 

targets, spatiotemporal
 

representation, and
 

technical
 

workflows, showing
 

that
 

such
 

discrepancies
 

arise
 

from
 

fundamental
 

paradigm
 

differences
 

rather
 

than
 

methodological
 

unreliability. Thus,systematic
 

biodiversity
 

monitoring
 

should
 

integrate
 

the
 

spatiotemporal
 

breadth
 

and
 

early-warning
 

capability
 

of
 

eDNA / eRNA
 

with
 

the
 

precision
 

and
 

quantitative
 

accuracy
 

of
 

morphological
 

methods
 

to
 

enhance
 

the
 

comprehensiveness
 

and
 

reliability
 

of
 

biodiversity
 

monitoring. In
 

the
 

context
 

of
 

future
 

multi-source
 

big
 

data
 

integration,biodiversity
 

monitoring
 

is
 

undergoing
 

a
 

paradigm
 

shift
 

driven
 

by
 

big
 

data
 

and
 

wide
 

application
 

needs. Addressing
 

this
 

transformation
 

requires
 

more
 

than
 

technical
 

complementarity, calling
 

for
 

a
 

biodiversity
 

information
 

technology
 

framework
 

centered
 

on
 

environmental
 

molecular
 

signal
 

flow
 

to
 

translate
 

continuous
 

molecular
 

signals
 

into
 

quantifiable
 

and
 

interpretable
 

biodiversity
 

and
 

ecological
 

parameters. By
 

integrating
 

ecological
 

principles,modeling,spatiotemporal
 

statistics,and
 

artificial
 

intelligence,full-chain
 

analytical
 

tools
 

can
 

be
 

developed
 

to
 

trace
 

molecular
 

signals
 

from
 

sampling
 

through
 

decay
 

to
 

inversion. Furthermore,by
 

incorporating
 

multidimensional
 

theories
 

of
 

ecosystem
 

resilience
 

and
 

plasticity,it
 

helps
 

reveal
 

the
 

dynamic
 

mechanisms
 

of
 

species
 

interactions, functional
 

group
 

dynamics, and
 

environmental
 

responses. Ultimately, this
 

approach
 

advances
 

biodiversity
 

monitoring
 

to
 

evolove
 

from
 

data
 

collection
 

to
 

ecological
 

cognition, and
 

from
 

morphological
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description
 

to
 

mechanistic
 

innovation,forming
 

a
 

new
 

“ signal
 

flow-driven
 

ecological
 

cognition
 

paradigm”
 

that
 

unifies
 

multi-source
 

data
 

through
 

semantic
 

assimilation
 

and
 

model
 

coupling.
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　 　 全球生态系统正遭受过度利用、气候变化、生
物入侵及环境污染等多重压力的共同影响 [ 1-3] 。
这些复合驱动因子正以前所未有的速度与规模改

变着生态系统的结构与功能,引发生态服务退化

与新生代生物灭绝等生态危机 [ 4] 。 有效识别并

应对这些持续的生态危机,准确评估生态系统的

结构与功能及其时空动态演替规律,已成为生物

学、生态学、环境科学以及环境评价与保护管理等

领域的核心任务 [ 5-8] 。 作为生态系统结构与功能

的核心组成要素,生物多样性不仅决定生态系统

的稳定性与韧性,也为监测与评估生态系统的变

化提供关键科学依据。
长期以来,现场实地调查 ( 如陷阱、网捕、拖

网、样线 / 样方、点计数及目视调查等) 由于具有

广泛的应用基础与较高的接受程度,常被视为生

物多样性监测的核心手段。 这些方法能够直接提

供物种存在的实物证据,并可估算个体数量、生物

量、年龄、性别及生理状态等信息,对众多生态学

研究与管理决策具有不可替代的价值 [ 5-6] 。 然而,
基于形态学鉴定的传统监测方法存在若干系统性

局限。 首先,样本获取高度依赖于采样设计、操作

者经验与方法选择,且物种的行为特征( 如隐蔽

性、夜行性与季节性迁移等)显著影响可检测性,
导致体型较小、稀有、幼体或隐蔽物种易被低估或

漏检 [ 9-11] 。 其次,检测概率会随栖息地类型、气候

条件及时间而变化;若不进行显式建模检测概率,
可能造成对物种丰度与分布的偏差推断 [ 9,12] 。 同

时,在大尺度、多栖息地或长期连续监测情境下,
传统方法往往成本高、耗时长,对人力与技术要求

较高,从而限制了其在广域快速评估与高频复测

中的应用潜力 [ 13-14] 。
近年 来, 以 环 境 DNA ( environmental

 

DNA,
eDNA) 为代表的新型分子监测技术迅速发展,成
为对传统生物多样性监测的有效补充与改进手

段 [ 15-16] 。 过去 20 多年的研究确立了从环境样品

中提 取 碎 片 化 DNA 并 进 行 条 形 码 扩 增 测 序

( eDNA 宏条形码技术) 和直接建库高通量测序

(宏基因组学技术) ,从而实现大尺度、多类群快

速识别的技术框架与理念 [ 13,15,17-18] 。 大量研究表

明,eDNA 技术在生物多样性监测中具有更高的

灵敏度和更低的成本,尤其在检测低密度或难以

目测、捕获的物种(如濒危物种与入侵物种) 时表

现出明显优势 [ 19-22] 。 目前,该技术已广泛应用于

水生态系统、土壤生态系统等的多样性评估与生

态系统健康监测领域 [ 16,23-25] 。 近年来兴起的环境

RNA( environmental
 

RNA,eRNA)技术进一步推动

了分子监测的时效化与精准化。 由于 RNA 分子

在环境中易降解,eRNA 信号通常反映生物体的

近期存在或活跃状态,因此其可用于判断物种的

实时 / 近期活动 [ 26-29] 。 总体而言,eDNA 主要反映

物种的存在及历史信息,而 eRNA 更能揭示生态

系统中生物的即时动态,二者结合可在生物多样

性动态监测、生态健康评估等方面提供更加全面

和高效的分子证据,为生态学研究与生物资源管

理提供高效技术和大数据支撑 [ 26,28,30] 。
环境核酸技术由于具有高效、非侵入性和高

灵敏度等特点,已在全球生物多样性监测与保护

中被提升至战略地位。 在欧美发达国家,环境核

酸技术已被系统性地纳入政策规划。 例如,欧盟

科技合作联盟( COST) 发布了《环境 DNA 生物评

估方法指南》 ,美国也制定了 《 国家水环境 DNA
战略》 ,旨在推动 eDNA 技术在水生生物监测中的

标准化和广泛应用(国际代表性 eDNA 应用战略

与规划详见表 1) 。 在国际生物多样性保护战略

层面,eDNA 技术正成为实现全球目标的强大工

具。 联合国教科文组织( UNESCO)已在全球海洋

世界遗产地开展 eDNA 项目,为“昆明—蒙特利尔

全球生物多样性框架” 的实施提供可扩展、高效

的监测模型和关键数据支持,以应对气候变化和

生物多样性退化的紧迫挑战。
尽管 eDNA 与 eRNA 技术在生物多样性监测

中展现出高效与灵敏的优势 [ 13,24,31-32] ,但实证研

究发现,这些分子方法与传统监测手段的监测结

果在物种检出率和群落组成等方面存在显著差

异 [ 11,28,33] 。 简而言之,某些物种仅能在 eDNA 或

eRNA 样本中被检出,而未在传统采样中被记录,
反之亦然;同时,不同方法获得的群落结构指标如

α-和 β-多 样 性 参 数 等 亦 常 表 现 出 不 一 致

性 [ 11,25,34] 。 为探讨这些差异产生的具体原因及其

深远影响,现有相关研究多聚焦于单一方法的应
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用或局部比较,对分子方法与传统方法之间的系

统性差异、影响机制及整合优化策略的探讨仍显

不足。 这在一定程度上导致了对不同方法监测结

果的理解存在差异,也增大了对其可比性和适用

性的质疑空间,进而影响了环境核酸技术在长期

生态监测、入侵物种早期预警及保护优先区识别

等实践中的推广与应用。 因而,系统比较并认知

不同监测方法的适用条件、局限性及互补性,对于

科学解读监测数据、提高生物多样性评估的准确

性与可靠性具有重要意义。

表 1　 国际代表性 eDNA 应用战略与规划
Table

 

1　 Representative
 

international
 

eDNA
 

application
 

strategy
 

and
 

planning
国家 / 组织 代表性战略或规划 政策 / 战略地位 关键应用领域与目标

美国 《国家水环境 DNA 战
略》

国家级战略,由白宫科技政
策办公室( OSTP ) 主导发布,
旨在加速水生 eDNA 分析的
应用,将其作为实施“ 国家可
持续海洋经济战略” 等大型
工作的基础支柱

( 1)加速推广和应用:促进 eDNA 工具包的应用,以提高效率、
降低成本、统一协议。
( 2)政策支持:为联邦机构提供指导,使其能够利用 eDNA 进行
海洋生物多样性监测、有害藻华监测、受保护物种管理和气候适
应性渔业管理。
( 3)标准化:强调制定可重复的 eDNA 采样规范和自主 eDNA 采
样器的部署

加拿大 加拿 大 公 园 管 理 局
eDNA 应用项目等多
个规划

机构层面对 eDNA 标准化工
作的重点投入。 加拿大基因
组中心 ( Genome

 

Canada ) 进
行大规模投资;加拿大渔业
和海洋部( DFO) 实验室通过
国际标准组织( ISO)认证

( 1)生物安全和入侵物种:利用 eDNA 对水生入侵物种进行早
期检测和预防,是高效、经济的管理措施。
( 2) 公共卫生与环境监测:资助 eDNA 监测项目,以追踪病原
体、抗微生物耐药性和生物多样性损失。
( 3)能力建设:重点为北部、偏远地区和原住民社区提供 eDNA
监测工具

澳大利亚 《 澳 大 利 亚 / 新 西 兰
eDNA 最 佳 实 践 指
南》等多个规范

国家 科 研 机 构 ( CSIRO ) 牵
头,指导海洋资源管理者和
研究人员的实践路线图。 旨
在将 eDNA 技术系统地整合
到澳 大 利 亚 的 海 洋 监 测 项
目中

( 1)整合与标准化:将 eDNA 技术整合到澳大利亚海洋公园的
常规监测中。
( 2)能力提升:提升工作人员的 eDNA 技能,并投资技术转化。
( 3)最佳实践:提供统一的 eDNA 方案开发和测试验证指南,确
保数据的可信度和可比性。
( 4)合作:鼓励土地所有者、居民和其他利益相关者参与 eDNA
技术部署

联合国教科
文组织

全球 eDNA 项目 国际组织推动的全球合作战
略。 作为《开放科学建议书》
的实践,旨在通过标准化技
术支持全球生物多样性治理

( 1)气候变化与保护区管理:在世界海洋遗产地等生物多样性
热点地区绘制物种分布图(已成功绘制近 4

 

500 个海洋物种) ,
监测气候变化对海洋生物的影响。
(2)政策支持:提供数据支持,协助会员国更好地规划和管理海
洋保护区,推动更强有力的海洋保护

欧盟 《环境 DNA 生物评估
方法指南》

区域性科技合作框架,提供
技术标准和指导

( 1)指导原则:为 eDNA 取样设计提供指导原则,包括考虑基质
的物理化学性质、环境变异性和目标物种的生态学特性等。
( 2)生物评估:在指导原则的指导下完成系统的生物多样性
评估

　 　 基于此,作者系统阐述了导致环境核酸技术

与传统形态学方法在生物多样性监测结果上产生

差异的多因素机制,涵盖了生物学与生态学特征、
分子与技术属性、采样与实验操作以及生物信息

学分析等环节;探讨了两类方法在生物多样性识

别与评估中的互校互验,剖析了常见分歧的科学

根源。 同时,作者提出在未来多源大数据融合智

能监测的背景下,两种方法的融合虽体现了监测

手段的互补,但实质上仍是面对技术转型的阶段

性修补,缺乏深层次的技术整合与理论拓展。 未

来的生物多样性研究应超越多方法的机械拼接,
为一个在前理论时代建立起来的、已形成巨大惯

性的庞大实践体系追溯性地注入新的理论支撑,
构建基于统一理论框架的语义同化与模型耦合,
实现监测体系的“信号化-网络化-智能化” 转型。

因此,应建立以“环境核酸信号流” 为基础的新生

态信息体系, 即基于环境中生物释放的 DNA /
RNA 信号及其时空迁移来获取生态信息的研究

体系;通过整合生态学、模型模拟、时空统计与人

工智能,实现从信号采样到生态过程反演的全链

条解析;进而解析生态系统多维要素交互机制,围
绕对生态系统韧性与弹性的过程性与机制性认

知,推动生物多样性监测由 “ 外部形态描述” 向

“生态过程解析” 、由 “ 数据采集” 向 “ 生态认知”
的范式跃迁。

1　 采样对象及其理化性质差异导致的多

样性结果不一致

　 　 采样对象的不同是环境核酸技术与传统形态
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学监测在生物多样性评估中产生差异的核心根源

(表 2) 。 两者在检测对象的性质、生物选择的偏

倚性和样品来源的复杂性等方面存在系统性

差异。

表 2　 传统形态学方法与环境核酸技术的主要技术参数比较
Table

 

2　 Comparison
 

of
 

key
 

technical
 

parameters
 

between
 

traditional
 

morphology
 

and
environmental

 

nucleic
 

acid-based
 

technologies
指标 / 维度 传统形态学方法 环境核酸技术

检测灵敏度 /
种类覆盖度

对常见、易捕获、活动性强的物种检测效果好,但对
稀有、隐蔽性或行为特殊物种漏检率较高

能检测到传统方法难以捕获或遗漏的物种,尤其是低丰
度、稀有或隐蔽物种

物种组成 /
群落结构

能提供个体级别的捕获数据,并可统计丰度、种间相
对关系、群落结构

通过高通量测序获得存在性 / 相对频次 / 序列丰度,间接反
映群落组成

定量 / 丰度估算 可以直接记录捕获个体数、生物量、体长等数据,是
丰度 / 生物量估算的“金标准”

序列丰度或检测频率可作为半定量或相对丰度指示,但与
真实个体丰度、生物量的线性关系并不总是稳定

采样效率 在小尺度或局地系统中成本可控,但在大范围、多样
点、多时间监测中极为耗时、耗人力

采样和处理效率高、时间和覆盖面广、单位样点检测成本
较低

环境干扰性 可能对目标或非目标物种造成干扰、伤害或破坏( 例
如捕杀、扰动栖息地)

非侵入性监测(仅取水、土壤、沉积物、空气样本) ,对生物
个体干扰小

可扩展性 难以在广域、多点、长期重复监测中大规模推广( 成
本、人员、设备限制)

更易在大尺度、多站点、长时间尺度布局(样本易于保存与
运输)

误差来源 存在采样偏差(网具选择、捕获效率、操作者差异、物
种行为偏好等) ,若不校正检测概率,容易低估某些
物种

存在引物偏好性、PCR 扩增偏差、核酸降解 / 扩散 / 迁移 / 污
染、数据库不完整等问题

1. 1　 检测对象及其理化性质的差异

　 　 环境核酸检测的目标是利用环境介质中由

生物体释放的核酸片段,基于该环境中综合的

遗传信息,反演出该环境中的生物多样性状况

(表 3) 。 eDNA 包括细胞内 DNA(存在于完整细

胞或组织碎片中) 和细胞外 DNA( 来源于细胞、
黏液、鳞片、粪便、尿液、生殖物质、尸体或组织

残骸等) ;这些遗传物质通过生物的排泄、分泌、
裂解或分解等过程进入环境,因此可综合反映

当前及近期存在的活体与死亡个体的遗传信

号。 eDNA 在环境中的保存时间差异显著,取决

于环境介质及降解速率:从水体中的数小时或

数周,到沉积物中的数千年甚至数百万年 [ 35-37] 。
相比之下, eRNA 由活体生物转录产生,可通过

细胞脱落、黏液分泌、配子释放或细胞裂解等途

径进入环境,有时还被包裹在胞外囊泡或核糖

核蛋白复合物中。 由于 eRNA 化学性质不稳定、
易于降解,它能提供更为即时的生物活性 “ 快

照 ” , 其 检 测 时 效 通 常 仅 为 数 分 钟 至 数 小

时 [ 38-39] 。 传统的形态学方法则以获取采样时间

和空间范围内的完整个体或可识别的生物构件

为基础,直接对应具体的生物实体。 因而,环境

核酸检测反映的是“过去与现在存在” 的生物信

息,既包括当前采样时存在的物种信号,也可能

包含近期曾出现但已消失的物种信号;而形态

学方法反映的是采样时的 “ 实时存在” ,代表采

样瞬间实际可观察 / 采集到的生物或生物群落,
不存在时间滞后性(图 1) 。

表 3　 传统形态学方法与环境核酸技术所监测的生物对象及其理化特性对比
Table
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指标 传统形态学方法 环境核酸技术

检测对象性质 生物个体或可识别的生物结构及其构件。 直接捕获、
观察或记录活体生物等,包括幼体、成体、植物( 植株、
叶片) 、可辨识的生物痕迹(如鸟巢、粪便)

遗传物质片段( DNA / RNA) 。 源于脱落细胞、分泌物、排
泄物、体液、尸体等;存在于水体、沉积物、土壤、空气等环
境介质中

生物选择偏倚 偏好体型较大 / 形态特征明显生物。 更易捕获和识别
大中型或具有独特形态特征的物种;对微小、隐蔽、幼
体、形态相似的物种以及稀有生物等难以识别或容易
漏检

偏好高代谢 / 高脱落率生物。 更易检测到代谢旺盛、细胞
更新快、分泌物多、体表黏液多的物种;对移动性强或数
量稀少的物种,可能因其核酸信号在环境中出现稀释或
降解而难以稳定检测

样品来源复杂性
与时效性

瞬间性 / 局部性强。 反映采样瞬间或短期内在采样点
实际存在的生物;只能检测到当时在场且被捕获 / 看到
的生物;对迁移性物种、周期性出现的物种易漏检

时空整合性强。 eDNA 可整合一段时间内、较大空间范围
内生物群落的信号,甚至包含已死亡或暂时离开区域的
生物;eRNA 反映更近期的生物活动。 样品来源混合多
样,难以追溯到单个个体
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注:传统形态学依赖捕获完整个体,反映采样瞬间的“实时存

在” 。 环境核酸技术检测生物体释放的核酸片段。 eDNA 较稳

定,揭示物种“过去与现在存在”的信息;eRNA 易降解,提供

生物活性的“即时快照” 。 传统形态学方法注重局地

精确与定量,而环境核酸技术具有高灵敏度与

广泛时空代表性。

图 1　 传统形态学、eDNA 与 eRNA 在

生物多样性监测中的差异

Fig. 1　 Differences
 

among
 

traditional
 

morphology-
based

 

methods,eDNA,and
 

eRNA
 

in
biodiversity

 

monitoring

1. 2　 生物类群偏倚的差异

　 　 不同生物类群,甚至同一类群的不同种属,在
核酸释放量、降解速率、细胞结构特征及栖息习性

方面存在显著差异(表 3) ,这些差异共同决定了

环境核酸信号的产生与可检测性 [ 40-42] 。 一般而

言,鱼类和两栖类等具有较高代谢水平和体表黏

液分泌量的生物,在活动过程中会持续释放大量

细胞与核酸片段,因此其环境核酸信号较强、检出

率较高 [ 43-44] 。 相比之下,底栖无脊椎动物 ( 如具

外壳生物等) 以及水生植物等,由于细胞壁或外

壳结构致密、排泄与组织脱落较少,核酸释放速率

低,导致在环境样品中的检出率相对较低 [ 11,45] 。
此外,微生物与浮游生物由于数量庞大、更新迅

速,其核酸信号易被放大,在环境样品中通常占据

较高比例,甚至可能掩盖大型生物的信号 [ 46-47] 。

而传统形态学调查受制于采样设备 ( 如网具类

型、网目大小、拖网深度等) 及样品处理方式,往

往更易捕获和识别体型较大或形态特征明显的物

种,主要反映生态系统中大型或关键类群的组成

特征;而对于体型微小、结构脆弱或处于早期生活

史阶段的生物(如鱼卵、仔稚鱼、浮游幼体等) ,传
统形态学方法往往难以准确识别或易于发生大范

围遗漏 [ 48-49] 。 因此,两类多样性评估方法对生物

类群具有信号偏向性和检测选择性,偏向性与选

择性的机制与口径不一导致了两类方法在获取多

样性数据上的显著差异。
1. 3　 样品来源复杂性差异

　 　 环境核酸样本通常来源于多种生物体及复杂

的生态过程,其形成机制涉及生物体排泄、组织脱

落、死亡分解以及水流或风力输送等多重途径

(表 3) 。 这些过程使得环境介质中积累的核酸信

号不仅包含局地生物的信息,还混合了来自上游、
邻近或更广空间范围的遗传物质 [ 50-52] 。 与此同

时,环境中的物理化学过程 ( 如稀释、降解、吸附

与沉降) 进一步影响核酸的分布与保存状态,导

致环境核酸样品难以精确追踪到特定个体或种群

来源 [ 50,53] 。 因而,环境核酸检测结果往往呈现为

一个整合性的生物多样性“时空合集” ,能够反映

采样区域内近期的物种出现历史和综合生态过

程,具有较强的整合性。 而传统形态学方法取得

的样品多来源于明确的个体、群体或取样点,与栖

息地类型、采样深度、网具特征等环境因子直接对

应,空间定位精确、来源可控。 此类样本能较好地

揭示局地生物群落的即时组成和数量结构,但空

间与时间覆盖范围有限,难以捕获迁移性强或稀

有物种的信号。 因而,传统形态学方法检测结果

往往呈现为一个时间和空间截面的生物多样性

“瞬间合集” 。
总体而言,采样对象的差异决定了环境核酸

技术与形态学方法在生态信息层次、时空代表性

等方面的根本区别(表 3) 。 环境核酸技术具有强

整合性和非侵入性等优势,适用于宏观尺度监测

及隐匿类群检测;而传统形态学方法则具备时间

点和采样区间的瞬时性等特征,更适用于局地调

查。 由此可见,两种方法在采样对象层面具有互

补性:环境核酸技术强调监测的时间和空间 “ 广

度” ,形态学方法侧重特定采样时间和具体区域

等信息的“专度” 。
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2　 环境核酸时空赋存导致的多样性结果

不一致

　 　 环境核酸在环境中的赋存状况是决定其检测

信号时空尺度的核心因素,其稳定性受生物学特

性与环境因子的共同复杂调控(表 4) 。 首先,分
子结构差异赋予 eDNA 和 eRNA 不同的持久性。
eDNA 由于具有双链结构且缺乏 2′-OH 基团,相

对稳定,可作为长期或历史信号存在;而 eRNA 化

学性质不稳定,易被核酸酶降解,通常反映实时的

生物活性 [ 38,54] 。 其次,生物学特性对核酸的释放

量与空间分布具有显著影响。 物种的体型、代谢

活性、行为习性及生活史阶段等因素,决定了局部

核酸浓度与空间输运模式。 高代谢率或繁殖期物

种可产生局部高浓度信号,而游动性或群居性物

种的 核 酸 则 可 能 被 远 程 输 运, 形 成 空 间 偏

移 [ 42,44] 。 除上述核酸理化性质外,环境因子同样

在核酸降解中发挥关键作用。 温度可加速水解和

酶解,pH 偏离中性会促进化学水解,紫外线会引

起光化学损伤,而微生物活性则可通过释放降解

酶加速核酸降解 [ 50,55] 。 此外,核酸的物理状态是

重要的保护因素:存在于完整细胞或组织碎片中

的核酸,或附着在颗粒物和沉积物上的核酸,因细

胞膜或吸附表面的屏蔽作用,其降解可被有效延

缓,形成长期储库;而游离核酸则易被酶解或光

解 [ 42,56] 。 降解速率和保护程度的空间异质性导

致环境核酸信号在时间和空间上高度不均,即使

在同一环境中,不同区域的核酸信号也可能存在

显著差异。 因此,基于环境核酸的生物多样性评

估结果往往与仅捕捉活体生物的传统形态学方法

存在差异,甚至在部分环境中差异明显。

表 4　 环境核酸时空赋存驱动因素对传统形态学方法与环境核酸技术生物多样性监测结果差异的影响
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因素 指标 传统形态学方法 环境核酸技术

生物因素 体型、代谢活性、生理
状态

直接反映可见个体或其构件,受体型、代谢活
性、生理状态的影响较小

核酸释放量受体型、代谢、表面积体积比等因素
影响;反映总量与稳定残留,而非仅可见个体

行为与生态习性 依赖采样点周围活体生物捕获或观察,反映严
格局地性群落

栖息地性质影响核酸释放;游动或洄游物种信号
分散,而群居物种易形成局部高浓度,致信号空
间偏移

生活史与繁殖周期 更易受迁徙物种的实时物理存在影响,仅能捕
捉活体生物在特定季节和栖息地出现的信号

繁殖季核酸释放量剧增,形成信号高峰;对生活
史与繁殖周期高度敏感,能前瞻性捕捉物种周期
性生境利用

环境因素 环境介质流动特性 依赖采样点周围活体捕获,受介质流动影响小,
空间精度高,但代表性受采样范围限制

介质流动驱动核酸平流扩散,拓展生物群落信息
的空间代表性,但削弱局地精度

温度、pH 与紫外辐射 受理化因素直接影响较小,但可通过调节生物
体活性、可见性或捕获效率产生间接效应

高温加速水解与酶解,偏离中性 pH 促进化学水
解,紫外线致光损伤

悬浮颗粒与沉积作用 采样针对活体个体,结果反映当前局地群落状
态,不受历史信号或底质核酸影响,具有高度实
时性

核酸易吸附于颗粒物形成结合态,延长半衰期;
可能反映历史群落与上层输入信号,带来时间维
度的不确定性

微生物与酶促降解作
用

采集和分析不受分子降解机制影响 微生物分泌胞外核酸酶加速游离核酸降解;在高
活性区(如富营养化水体) ,信号衰减更快、寿命
更短

环境复杂度与栖息地
异质性

复杂结构可为生物提供隐蔽场所,使隐蔽物种
难以被直接观察或有效捕获,捕获效率和准确
性降低

复杂结构(石缝、根系等) 可滞留并富集核酸,形
成局部高浓度热点,延长半衰期并提高捕获概率

2. 1　 生物学因素影响环境核酸的时空赋存

2. 1. 1　 体型 / 密度效应

　 　 总体而言,大型个体或高密度种群由于生物

量较大或核酸来源集中,通常会释放更多核酸,从
而提高被采集的概率和信号强度 [ 44] 。 然而,核酸

信号强度并非与体型、种群密度等因素呈简单线

性关系,这主要是因为从核酸释放到采集的过程

中存在多重互作因素。 一方面,核酸释放率与代

谢活性、生理状态(如繁殖、应激、受伤) 甚至表面

积与体积的比值密切相关。 例如,单位生物量下

高周转率的小型物种,其核酸释放效率一般高于

大型物种。 因此,环境核酸技术无法像形态学方

法那样直接反映可见个体,而是体现了体型等多

重因素交互作用下的核酸释放总量与稳定残留量
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的综合结果,这也是两种监测方法结果存在差异

的重要原因 [ 40-41,44] 。
2. 1. 2　 行为与生态习性

　 　 物种的行为特征与生态位是决定环境核酸时

空分布格局的关键因素之一。 物种的栖息深度和

活动区域直接影响核酸的释放位置和积累介质:
底栖、穴居或附着性物种的核酸主要沉积并富集

在沉积物中,而游泳性或浮游性物种的核酸则主

要分散在水体中 [ 50] 。 此外,活动性与集群性也造

成了空间信号的差异:游泳性强或洄游性物种的

核酸会随水流远距离输运,使其信号分散且非局

地性强;群居性物种的核酸则因集中释放,会在局

部区域形成高浓度热点;独居或定居性物种的核

酸则会形成局部浓度梯度 [ 51,53] 。 这种行为与生

态习性导致的核酸释放位置、积累介质和分散模

式的差异,使得环境核酸信号在空间上出现偏移,
与传统形态学样点所反映的严格局地性群落存在

不完全重叠。
2. 1. 3　 生活史与繁殖周期

　 　 不同物种在生命周期不同阶段对环境核酸的

释放能力存在显著差异,特别是在繁殖季节 ( 如

产卵、排精) ,生物体释放大量的生殖细胞,这些

配子富含高拷贝数的核酸,导致环境核酸的释放

量出现爆炸性增长,在局部区域形成信号高峰,使
环境核酸技术能够提前或敏感地捕捉到物种对特

定生境的周期性利用 [ 40,57] 。 相比之下,在幼体阶

段或休眠期,由于生物量小或代谢率低,核酸的释

放量则降至基础水平 [ 58] 。 因此,环境核酸技术监

测结果对生活史和繁殖周期表现出高度的敏感

性。 这与常规形态学方法形成鲜明对比,后者更

易受迁徙物种的实时物理存在影响,仅能捕捉到

物种在特定季节和栖息地活体出现的信号,但可

能忽视或低估物种在非活动期或繁殖高峰期利用

该栖息地的生物学意义。
因此,生物学特性差异通过影响环境核酸的

释放、降解及空间分布过程,决定了其信号的强度

与持续时间。 环境核酸对活跃、代谢旺盛及高生

物量的物种表现出较高灵敏度,但其信号容易受

到降解及时空偏移的影响;相比之下,传统形态学

方法不受这些生物学过程干扰,能够稳定地反映

个体的存在与数量,但对低丰度或隐蔽类群的检

出能力有限。 由此可见,从生物学特性角度出发,
环境核酸技术更适用于捕捉生态系统中动态变化

及隐匿的群体,而传统形态学调查则能更可靠地

反映代表性群落结构等信息。
2. 2　 生态环境因素影响环境核酸的时空赋存

2. 2. 1　 环境介质流动特征

　 　 环境介质的流动特征显著影响环境核酸的空

间分布,决定其在环境中的扩散、积累与代表性。
如在水生态系统中,水动力学过程 ( 如流速、湍

流、混合) 驱动环境核酸从释放点到采样点的水

平输运和平流扩散。 在大型河流或高流速水域,
环境核酸或可被带至数十公里外,使采样点反映

更广阔水域的生物群落信息,增强宏观空间代表

性;高湍流和混合虽有助于使环境核酸分布于不

同水层, 但也会加速其稀释, 可能降低局地浓

度 [ 53,59] 。 相反,在低流速或静水系统(如湖泊、河
湾) ,环境核酸主要受沉降和局地扩散影响,更易

富集于沉积物中,信号呈现局地化 [ 60-61] 。 这种介

质驱动的输运与非局地性虽扩大了监测范围,却
降低了局地精确性,难以精确指示物种的具体存

在位置。 与之相比,传统形态学方法依赖对采样

点周围活体个体的捕获或观察,不受或者很少受

到环境介质运动等因素干扰,空间精确性高,但空

间代表性仅限于采样设计可及的空间范围。
2. 2. 2　 温度、pH 与紫外辐射等条件

　 　 温度、pH 与紫外辐射等环境因素直接调节环

境核酸的稳定性与半衰期,成为影响环境核酸检

测率和结果可变性的重要因素。 具体而言,温度

升高会加快核酸的非生物水解速率,并促进微生

物酶促降解;偏离中性的酸性或强碱性环境会加

速核酸的化学水解;而强紫外线照射则会直接引

起碱基光化学损伤。 相反,低温、中性或弱碱性环

境(如深海或湖泊沉积物) 则通过抑制化学反应

和微生 物 活 性, 极 大 地 有 利 于 核 酸 的 长 期 保

存 [ 50,55] 。 这种环境理化条件对 DNA 稳定性的直

接调节作用,使得环境核酸的检测结果在不同环

境(如暖水河道与寒冷深湖) 或不同季节之间差

异显著,难以直接进行跨环境的定量比较。 相比

之下,传统形态学方法虽然受这些理化因素的直

接影响较小,但环境条件会通过间接方式影响生

物体的活性、可见性或捕获效率(例如,低温降低

了生物的新陈代谢和移动性,可能降低捕获率) 。
这种间接影响机制与环境核酸的分子降解机制在

本质上是不同的。
2. 2. 3　 悬浮颗粒与沉积作用

　 　 环境核酸分子易吸附在悬浮颗粒或沉积物

上,形成颗粒结合态核酸。 这种物理结合作用对
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环境核酸信号具有双重影响,并导致其结果与形

态学监测产生关键差异。 一方面,颗粒结合态为

DNA 提供了重要的保护机制。 核酸吸附到矿物

表面、有机物或生物膜上后,其磷酸二酯骨架被物

理屏蔽,能有效阻止细胞外核酸酶的降解和紫外

线的光解作用,从而大大延长核酸的半衰期和持

久性,使沉积的颗粒结合态 DNA 可保藏长达数百

万年 [ 62-64] 。 另一方面,这种吸附作用也导致环境

核酸信号的空间和时间偏移。 因此,当从沉积物

或富含悬浮颗粒的水体中检测到 eDNA 信号时,
它可能代表历史群落组成或上层水体的输入信

号,而非当前采样点水体中活体生物的群落。 这

种历史信号的干扰,构成了环境核酸技术在时间

维度上的核心挑战。 相比之下,传统形态学方法

的采样目标是水体中可见、可捕获的活体个体,其
结果仅反映当前的局地群落状态,完全不受历史

信号或底质积累核酸的影响,因此在时间维度上

具有更严格的实时性。
2. 2. 4　 微生物与酶促降解作用

　 　 环境微生物的活性是调控环境核酸降解速率

的最重要生物化学因素之一。 环境中普遍存在的

异养微生物会主动分泌细胞外核酸酶(如 DNases
和 RNases) ,以水解游离在环境介质中的核酸分

子,将其作为碳、氮、磷等元素的营养来源,从而导

致游离的环境核酸被快速降解。 因此,微生物活

性高的区域,例如富营养化湖泊、靠近污水排放口

或季节性温度高的水域,核酸酶的丰度和活性显

著增高,这会导致环境核酸信号的衰减速率加快,
使环境核酸的信号寿命缩短 [ 50,65] 。 这种降解强

度的差异,是造成不同采样地点环境核酸检测灵

敏度差异的重要原因,即在高微生物活性区域,只
有近期或高浓度的环境核酸信号才能被捕获。 而

形态学样本(即活体生物) 的采集和分析则完全

不受这种分子降解机制的影响,其检测结果仅取

决于活体个体的存在与否和可捕获性。
2. 2. 5　 环境复杂度与栖息地异质性

　 　 复杂的栖息地结构是可同时影响环境核酸和

传统形态学方法有效性的关键环境特征,但其作

用方向恰好相反,从而导致两种方法监测结果的

进一步分歧。 对于环境核酸技术而言,复杂结构

(例如底部的石块缝隙、珊瑚礁的分支、水生植物

的茂密根系)扮演了滞留和富集的角色。 环境核

酸分子和颗粒结合态 DNA 容易在这些结构表面

或内部空间被物理截留并积累,形成局部的高浓

度热点。 这种局部滞留效应不仅能延长环境核酸

的半衰期,保护其免受水流稀释,还能提高采样时

对局地物种信号的捕获概率 [ 9,53] 。 对于传统形态

学方法而言,这种复杂性则成为了限制因素。 石

块、密集的根系和复杂的分支结构为生物提供了

大量的隐蔽场所,使得隐蔽性强、穴居性的物种难

以被直接观察或通过常规工具(如拖网、陷阱) 有

效捕获。 因此,在复杂栖息地中进行形态学调查

的捕获效率和准确性显著降低。
总体而言,生态环境因素通过调控环境核酸

的扩散、降解和保存过程,显著影响基于环境核酸

技术的多样性检测结果。 环境核酸方法对环境变

化高度敏感,能够反映生态系统动态,但其稳定性

受多种因素制约。 而传统形态学调查结果较为稳

健,受外界理化条件影响较小,但在极端或复杂环

境中的捕获率可能下降。 因此,从生态环境角度

看,环境核酸技术在环境敏感性和区域代表性方

面具有优势,而形态学方法在稳定性上更可靠。

3　 检测与分析流程差异导致的多样性结

果不一致

　 　 环境核酸技术与传统形态学方法在实验检测

与数据分析流程上存在根本性差异(表 5) ,这些

技术环节直接影响物种检测的灵敏度、准确性与

可比性。
3. 1　 样品采集与核酸提取

　 　 从野外采样到分子分析的整个过程中,多种

因素都会影响环境核酸的收集与提取效率,使其

稳定性和获取效率面临多重挑战。 首先,样品采

集是决定核酸质量与代表性(尤其是 eRNA)的关

键环节, 也 是 环 境 核 酸 技 术 中 最 为 敏 感 的 环

节 [ 18,28,66-67] 。 其次,样品中存在的抑制剂(如腐殖

酸、重金属)会影响 PCR 扩增效率,必须通过高效

提取试剂和纯化步骤予以去除 [ 68-70] 。 再次,核酸

提取方法 ( 如离心方式、过滤膜材质、裂解液配

方)直接影响核酸回收率和完整性 [ 71-72] 。 对于

eRNA 而言,这一点尤为关键:其分子极不稳定,
易被样品中的 RNA 酶迅速降解,因此需要快速处

理、添加 RNA 酶抑制剂,并全程低温操作;任何微

小操作失误都可能导致 eRNA 信号丧失,从而影

响其反映实时生物活性的能力 [ 73] 。 相比之下,形
态学采样在样品可视性方面更具稳定性。 一旦活

体个体被成功捕获,其可见形态特征不会因理化
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降解而消失,样本身份与代表性在固定和保存后

通常可保持稳定。 因此,样品处理的及时性和妥

当性是导致环境核酸技术与传统形态学方法结果

差异的重要因素。

表 5　 监测流程差异对传统形态学方法与环境核酸技术生物多样性评估结果的影响
Table

 

5　 Effects
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differences
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monitoring
 

workflows
 

on
 

biodiversity
 

assessment
 

results
 

between
 

traditional
 

morphology
 

and
 

environmental
 

nucleic
 

acids-based
 

techniques
监测流程 / 指标 传统形态学方法 环境核酸技术

样品采集 活体个体特征稳定性高 需快速处理、低温操作;提取出的核酸易受抑制剂( 腐殖
酸、重金属)影响,进而干扰后续分子生物学实验

PCR 扩增与引物偏倚 不依赖 PCR 扩增,避免分子层面偏差,但受到鉴定
者鉴定能力等要素影响

高度依赖引物组合的扩增效率和物种特异性,易导致物
种信号低估、遗漏或过度放大

物种鉴定基础 基于视觉观察和形态学特征判断,主观性强 依赖生物信息学流程,可能出现部分错误

数据库依赖 形态学数据库,分类学知识和经验 高度依赖条形码数据库

错误来源 采样不足、观察者遗漏或识别错误 核酸降解、扩增失败、采样不足、交叉污染、生物信息学
错误等

灵敏度 较低,易漏检稀有或隐蔽性物种 极高,能检测低丰度、微小、隐蔽性强的物种

检测精度 难以区分形态相似的隐秘物种,难以覆盖完整群落 能识别形态相似的隐秘物种,精度高;高通量检测;标准
化、自动化分析

定量与丰度 可直接获取绝对丰度(个体数量 / 生物量) 序列丰度与真实丰度关系复杂,并非总是线性
 

3. 2　 PCR 扩增与引物偏倚

　 　 环境核酸宏条形码技术高度依赖于所选引物

组合的扩增效率和物种特异性。 由于不同引物在

设计上与目标物种的核酸序列可能存在不完美的

匹配,这会导致扩增效率的差异: 某些物种的

DNA 片段(即使丰度高) 可能因为引物结合不佳

而扩增效率低下,使其信号在最终的测序数据中

被显著低估或遗漏;相反,引物与某些高丰度物种

的 DNA 匹配极好,可能导致这些物种的信号过度

放大。 这种引物偏倚造成了环境核酸物种检测的

分子层面偏差,使得监测结果对技术参数高度敏

感,从而降低了跨引物组、跨研究的可比性 [ 74-76] 。
而传统形态学方法不依赖于 PCR 扩增,从根本上

避免了这种分子层面的偏差。 形态学鉴定直接基

于物种的可见解剖特征,其准确性主要取决于观

察者的专业经验和分类学知识,以及形态学分类

单元的精细程度。 然而,形态学方法也因此受制

于专家经验,且难以区分形态相似的隐秘物种,无
法识别生命周期早期 ( 如卵、幼体) 生物。 因此,
环境核酸技术以引物偏倚换取了极高的灵敏度,
而形态学方法则以专家经验确保了形态鉴定的稳

定性,两者在分子和宏观层面的差异共同塑造了

生态监测结果的不一致性。
3. 3　 生物信息学分析

　 　 环境核酸技术与传统形态学方法在数据产出

和物种鉴定上存在着基于分子算法与形态视觉的

根本性差异。 环境核酸分析结果的可靠性高度依

赖于复杂的生物信息学流程,包括质量控制、序列

去噪、聚类以及分类鉴定等一系列步骤。 在这一

流程中,不同软件的选择、参数的设定和阈值标准

的调整都可能对最终的物种判定结果产生显著影

响 [ 77-78] 。 更为关键的是,环境核酸技术的物种鉴

定在本质上依赖于将测序得到的序列与现有公共

或者本地数据库进行比对。 如果数据库存在覆盖

率低(即缺乏目标物种的参考序列) 或标注错误

情形, 将 直 接 导 致 物 种 无 法 识 别 或 判 读 错

误 [ 31,79] 。 而传统形态学方法的物种鉴定是基于

视觉观察和形态学特征判断,不依赖复杂算法,鉴
定准确性主要受限于观察者的经验和分类学知识

体系。 因此,其鉴定精度受限于形态相似种的区

分难度,可能因分类学修订而产生偏差,且无法辨

别仅存在基因序列差异的隐秘物种。
3. 4　 假阳性与假阴性控制

　 　 环境核酸技术与传统形态学方法在假阴性和

假阳性风险的来源上存在显著差异,这直接影响

两种方法监测结果的可比性。 对于环境核酸技

术,假阴性(即物种实际存在但未被检测到) 主要

源于核酸降解、扩增失败和采样不足:快速降解会

使低丰度或近期释放的信号消失;不理想的样品

处理、提取操作,PCR 扩增效率低下及抑制剂的

存在,都可能导致扩增失败, 从而遗漏物种信

号 [ 31,80-81] 。 环境核酸技术面临的另一挑战是较高

的假阳性风险(即物种不存在但被检测到) :环境

核酸漂移(如气溶胶或水流输运导致的非局地信

号) 、交叉污染 ( 如野外采集或实验室操作中的

DNA 残留) 以及生物信息学流程中的错误,都可
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能产生虚假信号 [ 82-83] ;而形态学方法的假阴性主

要源于采样不足(未捕获到物种) 或观察者遗漏

(物种存在但未被发现或识别错误) 。 总体来看,
环境核酸技术的假阳性风险高于传统形态学方

法,尤其在受人类影响的生态系统,因此需要采取

严格的防污染措施和生物信息学质控措施 [ 82] ;而
传统形态学方法的假阴性风险远高于环境核酸技

术,主要源于采样不足、观察者经验有限或主观遗

漏。 需要特别说明的是,能够开展多类群系统鉴

定的专业人员目前仍十分稀缺。
3. 5　 检测精度

　 　 对于环境核酸技术而言,其主要优势在于极

高的灵敏度:能够检测到低丰度、体型微小、活动

性强或隐蔽性强而难以通过传统方法捕获的物

种,从而提高了群落物种清单的完整性,尤其在物

种存在性的确认方面表现卓越 [ 84-86] 。 环境核酸

技术能够识别形态相似的隐秘物种,其精度远超

形态学方法。 例如,针对水生入侵物种使用的传

统形态学调查方法,在标准采样方案下,检出概率

通常低于 20%;即使在加强采样 ( 例如多达 100
个重复) 的情况下,早期或低密度的种群仍可能

无法被检测到 [ 87] 。 对于传统形态学方法而言,其
优势在于高精确性和直观性:能提供活体个体的

绝对丰度和生物量数据,具有严格的局地性和实

时性。 然而,其检测精度受限于采样效率 ( 特别

是复杂或大尺度环境) 、物种体型(难以检测微小

生物)以及观察者经验,容易漏检稀有或隐蔽性

物种,且无法区分形态相似的物种。
3. 6　 定量与丰度估计差异

　 　 环境核酸技术与传统形态学方法在定量与丰

度估计上存在根本性差异。 形态学方法的最大优

势在于其直观性:可以直接通过统计个体数量或

称量生物量来获取物种的绝对丰度数据,这种关

系是直接且可信的。 然而,环境核酸技术获取的

序列丰度(即测序得到的 reads 数)与生物体的真

实丰度或密度之间的关系则极为复杂:虽为正相

关关系但不总是线性 [ 88-89] 。 序列丰度受到一系

列动态且难以精确量化的因子影响,包括 DNA 的

释放率(受物种体型、生理状态和行为影响) 、降
解速率(受环境理化条件和微生物活性影响) 以

及 PCR 扩增的效率和引物偏倚。 虽然定量 PCR
( qPCR)和数字 PCR ( dPCR) 等技术能够通过测

量特定基因拷贝数来改进定量精度,但它们本质

上度量的仍是环境中的核酸浓度,而不是活体生

物的生物量或密度 [ 41,89] 。
总体而言,检测与分析流程的技术差异是导

致环境核酸技术与传统形态学方法结果不一致的

核心来源之一。 环境核酸技术在高通量检测、隐
蔽种发现与标准化自动化分析上具有显著优势,
但其结果易受引物偏倚、数据库局限与环境干扰

影响。 形态学方法在局地准确性和定量分析方面

仍具不可替代性,但效率低、主观性强,难以覆盖

完整的生物群落。 因此,未来研究应通过开发多

引物组合、建立标准化生物信息学流程与完善参

考数据库来提升环境核酸技术的准确性,并整合

传统形态学监测,以实现生物多样性评估的全面

性与可靠性。

4　 两类方法互校解析生物多样性常见

分歧

　 　 由于环境核酸技术与传统形态学鉴定在数据

维度和检测偏好等方面存在差异,要在同一监测

项目中有效整合两种方法,就必须协调处理其分

歧,构建统一的多样性解析框架,从而最大化利用

两类方法的效率与准确性。
4. 1　 单一方法检出的 “额外物种”:假阳性还是

真实存在?
　 　 传统的形态学方法能有效收集和保存肉眼可

见的实体生物或其图像,并易于复核,因此,其发

现的特有物种极少受到质疑。 而基于环境核酸技

术检测到的大量肉眼不可见的独有生物,则是常

见的结果不匹配与质疑的主要来源。 环境核酸技

术的高检出率源于其高灵敏度和广阔的时空覆盖

能力,使其能检测到稀有、隐蔽或近期存在的物

种,这是一种优势而非错误信号。 然而,潜在的假

阳性 风 险 确 实 存 在, 主 要 来 自 以 下 3 个 方

面 [ 31,50,68] 。 (1) 外部污染:可通过执行严格的采

样和实验操作以及设置阴性对照来有效规避。
(2)引物非特异性扩增:需通过设计和优化引物,
并结合高通量测序来解决。 ( 3) 参考数据库不完

善:可通过加强基因数据库建设并结合传统形态

学方法进行验证。 此外,环境核酸的输运与滞留

效应会导致检测信号并非来自当前采样点的活体

生物。 这并非真正的假阳性,而是其非局地性和

时间累积效应的体现,可通过明确研究尺度、结合

水流模型、多点多时序采样及利用 eRNA 反映实

时活动等方式进行综合解读。
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需要特别注意的是,源自人类活动 ( 如向水

生生态系统排放经过处理的废水)的环境核酸污

染是一个严重的、常常被忽视的错误信号来源,尤
其是在城市和沿海环境等人为干扰明显的生态系

统中 [ 83-84] 。 研究表明, 即使经过二级和三级处

理,污水处理厂排放的废水中仍残留有 eDNA,会
导致大规模假阳性 [ 83] 。 但这种假阳性主要集中

于与人类活动相关的生物类群(如养殖、食用、观
赏生物) ;同时,通过设计完善的采样策略、采用

环境 eRNA 互校等方式,可提高数据的可靠性,剔
除假阳性 [ 84] 。

综上所述,只要充分理解环境核酸的检测原

理,并严格遵循标准规范操作,假阳性风险就是可

控且可追溯的。 环境核酸技术的高检出率恰恰是

其评估生物多样性的重要优势。
4. 2　 差异多样性结果:取交集还是并集?
　 　 简而言之,仅取交集的处理方式忽视了两类

方法在检测对象、时空代表性、敏感性和偏倚性上

的根本性互补优势,会大量舍弃环境核酸技术在

检测稀有、隐蔽、微小或短暂出现物种以及捕捉生

态动态方面的独特贡献,从而严重低估生物群落

多样性,并限制对生态系统完整性的全面解读。
因此,物种多样性的汇总应采取并集思维和互补

应用策略,将两种方法视为互为补充的体系:环境

核酸技术以其高灵敏度和时空整合性,提供宏观

尺度的广度信息和隐匿物种早期预警;而传统形

态学方法则提供局地、实时的物种数量、生物量和

形态功能特征深度信息。
对于环境核酸技术常能检测出传统形态学方

法难以核查的生物,可以采取多维度应对。 首先,
可通过增强环境核酸结果的可靠性进行内部核

查,包括重复采样与检测、高通量测序深度分析、
严格的生物信息学筛选及对照实验,以确保环境

核酸信号的真实性。 其次,可利用现有信息和间

接证据进行背景核查,如比对物种分布、生态位匹

配,或咨询专家意见,评估其在该环境中存在的合

理性。 若该物种具有重要意义,可调整采样策略

进行定向核查,增加传统采样方式、改变采样工具

或利用 eRNA 的实时指示性来提高捕获概率 [ 28] 。
最后,对于仍无法核查的生物,应在报告中谨慎解

读与报告,明确指出其为 eDNA 独有发现,并讨论

其潜在生态意义,避免过度推断。 通过这些措施,
能最大程度地验证环境核酸独有检出生物的真实

性,充分发挥“并集”策略的互补性和前瞻性。

同时需要指出,环境核酸技术的灵敏度极高,
能够捕获环境中极低丰度、稀有或隐秘物种脱落

的微量 DNA 痕迹,其检测阈值远低于形态学方法

所需的可见生物量或可捕获个体数。 这种阈值上

的差异决定了必然存在一部分生物,它们由于数

量太少、体型太小、习性隐秘或难以捕获,无法达

到传统形态学的检测阈值,但其 DNA 信号却能被

eDNA 技术精准捕捉。 同时,在生物多样性研究

中,种复合体(即那些在形态上几乎无法区分,但
实际上包含多个独立物种的生物类群) 一直是传

统形态学分类的一大难题 [ 90-91] 。 由于这些物种

在外观上高度相似,研究人员需要依赖细微、有时

甚至是主观的形态特征,这使得准确识别和物种

界定过程耗时且容易出错。 相比之下,环境核酸

方法能够通过特异性分子标记直接区分这些外观

相似的物种,从而显著提高物种鉴定的准确性和

效率,为揭示隐藏的物种多样性提供了强有力的

工具。 因此,传统形态学无法核查的生物信号是

eDNA 高灵敏度、高分辨率特性的必然产物,这正

是 eDNA 为生物多样性监测提供互补性和前瞻性

价值的关键所在。
综上所述,将两种方法有机结合,不仅可以通

过交叉验证提高数据可靠性,更能最大化生物多

样性评估的准确性和生态解释力,从而获得最全

面的物种清单及对生态系统多样性动态的整体

理解。
4. 3　 eRNA

 

+
 

eDNA:能否解决 eDNA 的“历史残

留”问题,更好地匹配形态学结果?
　 　 尽管环境 eRNA 被广泛认为比 eDNA 更能反

映生物的即时存在或活体活动,其在环境中的持

续时间仍可达数小时至数天。 eRNA 的高降解性

有助于有效排除历史遗留信号,但其检测结果在

时间和空间尺度上仍与传统形态学方法存在差

异。 此外,针对低丰度、低代谢或处于休眠状态的

生物群落, eRNA 的检测灵敏度可能显著下降。
eRNA 的提取与保存对操作条件要求较高,操作

不当容易导致降解或产量偏差,从而影响检测可

靠性。 随着技术的不断完善, eDNA 与 eRNA 联

合应用已成为提高环境核酸监测准确性的重要方

向,二者协同作用是提升时空监测精度的关键

机制 [ 28] 。
eRNA 的时效性有效弥补了 eDNA 在时间分

辨率上的不足,使监测系统能够清晰区分物种的

长期存在与即时活动或胁迫状态,从而在时间维
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度上实现从历史平均到即时动态的转变,并使环

境核酸检测结果更易与传统形态学调查结果整

合。 同时,eDNA 信号因长期存留及水体迁移而

可能导致空间溯源模糊。 通过将 eDNA 的广域存

留信号与 eRNA 的即时活性信号进行空间叠加与

耦合分析,可以更精确地锁定活跃种群或生态事

件的即时发生中心。 例如, eRNA 在特定微生境

中的显著富集可指示该处为活跃种群的即时聚集

地或微环境扰动的发生源,从而极大地提升监测

的空间准确性。 这种互补不仅有助于区分当前活

体与历史遗留信号,也使环境核酸检测成为高分

辨率、高预警性的工具,为生态系统动态监测与生

物多样性评估提供更具时效性和可靠性的支持。
综上所述, eDNA 与 eRNA 的联合应用充分

发挥了两者在时间与空间维度上的互补优势:
eRNA 提供 即 时 活 动 信 息, 增 强 时 间 分 辨 率;
eDNA 提供长期存在背景信息,辅助空间追踪。
二者协同能够实现对物种分布和生态事件的高时

空分辨监测,为环境核酸技术在生态监测和生物

多样性评估中的应用提供更精准、可靠和可操作

的解决方案。

5　 展望

　 　 环境核酸技术经过 20 余年的快速发展,无论

是在样品采集、核酸提取、扩增检测,还是在高通

量测序与生物信息学分析流程方面,均已臻成熟。
技术的可靠性、重复性以及操作标准化水平显著

提高,使得环境核酸方法在物种多样性监测中展

现出高灵敏度和广覆盖性。 尽管在某些环节仍有

待完善,例如引物的有效性与覆盖度、参考数据库

的完整性、注释的精度以及部分分析算法的优化,
环境核酸技术总体上已具备可靠的监测能力。 然

而,环境核酸方法与传统形态学监测结果之间仍

存在一定差异。 值得强调的是,这些差异并非源

于新技术本身的不可靠性,而主要是由两类方法

的监测对象差异以及分析技术需求特性等多方面

因素的共同作用引起的。
在环境核酸技术迈向大规模、规范化应用的

过程中,技术标准化与规范建设是保障数据可靠

性和跨项目可比性的关键。 我国已在积极推动

eDNA 标准的制定。 例如,北京市发布了《鱼类贝

类环境 DNA 识别技术规范 》 ( DB11 / T
 

2023—
2022) 、《淡水大型底栖无脊椎动物环境 DNA 监

测技术规范》 ( DB11 / T
 

2358—2024) ,而江苏省则

发布了 《 淡 水 生 物 环 境 DNA 监 测 技 术 方 法 》
( DB32 / T

 

4539—2023)等。 这些地方标准在应用

场景下为 eDNA 技术的样品采集、保存、提取、检
测和质量控制提供了详细指导,有效促进了区域

内 eDNA 技术的规范化应用。 然而,由于 eDNA /
eRNA 从野外采集到数据产出的全流程涉及多个

敏感环节,不同实验室和项目间的结果差异仍往

往源于非标准化操作导致的系统性偏差。 因此,
应加速制定和统一从野外采样、样品保存、核酸提

取,到高通量测序及生物信息学分析的国家级全

流程技术标准和操作规程。 特别是针对 eRNA 的

快速降解特性和 eDNA 的污染敏感性,应建立更

为严格的质量控制体系,包括野外阴性对照、提取

对照和 PCR 抑制剂检测等,以减少技术层面的系

统性偏差。 同时,尽管相关机构针对部分地区和

类群已建立了相应的生物多样性数据库 [ 92] ,但仍

需加强国家层面的生物多样性参考序列数据库建

设,以确保数据的全面覆盖和准确注释,并推动监

测数据的标准化与共享机制建设,从而为环境核

酸技术在生态监测与生物多样性保护中的科学决

策和广泛应用提供有力支撑。
传统形态学方法与环境核酸技术在生物多样

性监测中各具优势。 传统形态学方法以实物个体

或可识别结构为基础,能够直接提供物种存在、个
体数量、生物量及生态信息,具有高精度、低假阳

性率和良好的局地代表性。 然而,其对低丰度、隐
蔽或微型类群的检出能力有限,且在大尺度或高

频监测中成本高、效率低。 环境核酸技术通过检

测环境介质中释放的核酸,能够高灵敏度地捕捉

低密度、隐蔽及微型类群,具有非侵入性、广空间

代表性及快速高通量检测优势。 eDNA 与 eRNA
在同一监测框架下的有效结合,实现了对生物多

样性存在状况 ( 由 eDNA 反映的近期历史信息)
和功能活性( 由 eRNA 揭示的即时动态) 的同步

获取。 这种时空尺度的互补是实现对生态系统动

态变化进行更全面、机制性评估的基础。 因此,环
境核酸适于“广度”监测,捕捉隐蔽或低丰度群体

及生态动态;传统形态学适于“ 专度” 调查,提供

准确的个体定量及生态信息。 二者结合,可最大

化提升生物多样性评估的准确性、可靠性与生态

解释力,为长期生态监测、入侵物种早期预警及保

护优先区识别提供更为全面的技术支撑。 因此,
在实际生态监测中,可将连续的 eDNA / eRNA 信



　 46　　　 中 　 国 　 环 　 境 　 监 　 测 第 42 卷 　 第 1 期 　 2026 年 2 月 　

号流作为广域的动态分析手段,用于及时捕捉生

态系统的实时变化;将传统形态学数据视为高精

度的离散验证信号,用于分子信号反演结果的定

量校准。 同时,利用分子信号的异常变化来触发

和指导资源投放,将稀缺的形态学资源投入到最

具生态风险的区域,并将形态学权威定量数据作

为模型耦合的约束条件,从而有效提高监测的针

对性、效率和最终数据的准确性。 通过交叉验证

结果提高数据可靠性,通过优势互补增强对生态

系统多样性、动态变化及物种生态功能的整体理

解,从而实现更科学、全面和高效的多样性监测与

生态系统评估。
事实上,在多源大数据融合的背景下,传统形

态学监测与环境核酸技术的融合,表面上似乎仅

是监测手段的互补与优化,实则也是应对技术转

型压力的阶段性修补。 然而,这种融合并非仅仅

出于对“惯性”与“发展”的调和,更体现了科学研

究和管理实践对精确、高效、多维度监测能力的迫

切需求。 几百年来形成的形态学监测体系,依托

于可视化形态特征和经验分类学逻辑,构筑了生

物多样性评估的基础框架。 然而,当这一框架遭

遇以分子信号为核心的环境核酸技术时,其长期

积累的理论假设和信息逻辑正面临结构性冲击,
其涉及的理念和技术基础本身已无法充分应对以

大数据、时间连续性以及空间非定域性为特征的

新型数据范式。 因此,两种方法的分歧实际上是

研究范式的转变:从传统形态学的“实体存在” 到

环境核酸技术的“ 环境核酸信号流” 。 未来在基

于大数据和多学科手段的监测实践体系中,追溯

性地注入一套基于“环境核酸信号流” 的全新理

论框架,能够将连续的分子信号精确反演为生态

学参数,并解析其中的生物多样性与多要素耦合

关系,实现对生物多样性结构、功能和动态的系统

解析。 以河流生态系统为例,信号流驱动的生态

认知范式可以通过整合环境核酸信号与生态过程

模型得以实现。 沿河流横、纵向布设多个监测点,
连续采集水体中的 eDNA 和 eRNA 样品,所获得

的分子信号能够反映不同时间和空间尺度上生物

体释放、扩散及降解的动态特征。 同时,同步记录

流速、水温、pH、悬浮颗粒、有机物含量及污染物

输入等关键环境参数。 最后,通过结合水动力学

模型与机器学习算法,实现对信号流的精细解析:
水动力学模型用于模拟核酸在河流中的平流、扩
散和沉降过程,重建分子信号在不同流速、地形和

环境条件下的时空迁移轨迹,从而识别潜在来源

区域与传播路径;机器学习算法则利用多维环境

因子与分子浓度数据,挖掘影响信号强度与空间

分布的关键因素,建立“环境因子-生物信号-生态

扰动”之间的非线性映射关系,从而实现对生物

活动时空分布的综合解析。
未来的生物多样性研究与实践应超越传统的

多方法机械叠加,进入一个以多源数据在统一理

论框架下实现语义同化与模型耦合的新阶段。 在

这一阶段,数据不再仅是独立的信息片段,而是可

以在时间-空间连续性上进行整合的动态信号,从
而将监测从静态的局部快照转向连续的生态信号

解码。 生物多样性监测将不再局限于单一指标的

描述,而是能够实现系统级诊断,揭示物种多样

性、功能群构型以及生态过程对环境梯度变化的

动态响应。 在大数据与人工智能背景下,生物多

样性监测亟需打破依赖经验的“修补式” 路径,从
理论和技术两方面完成范式重塑。 其核心在于构

建以“环境核酸信号流” 为核心的生态信息体系,
使连续的分子信号可以被转译为可量化、可解释

的生态学参数。 通过整合分子生态学、遥感技术、
生态模型、时空统计学与人工智能算法,可实现从

信号采样、传输、衰减到反演的全链条解析,形成

一套面向生态系统水平的多维韧性与可塑性分析

框架。 在此框架下,生物多样性监测将能够揭示

关键生态过程,包括物种间相互作用的动力学、功
能群的空间-时间重构以及环境梯度下的响应机

制。 同时,该方法可将微观分子信号与宏观生态

模式有机结合,使监测从传统的 “ 形态描述” 向

“机制创新”转型,实现从单纯“数据采集” 到“系

统生态认知”的跃迁。 这不仅可为生态学研究提

供高精度、高时空分辨率的监测工具,也可为生物

多样性保护和生态管理提供科学决策支撑,使未

来的生态监测体系真正具备智能化、预测化和可

操作化的特征。
面对全球生物多样性治理的新趋势以及我国

生态文明建设的重大战略部署,推动生物多样性

研究范式的转型已成为当务之急。 我国亟需深入

理解并系统借鉴国际先进经验 ( 表 1) ,将 eDNA
技术上升至国家战略层面,推动构建以“ 信号流

驱动生态认知” 为核心的新型研究范式,并将其

切实应用于生态监测实践中。 通过建立覆盖近

海、流域与城市水域的现代化生态监测网络,实现

对生态系统结构与功能的高效感知与动态评估。
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这一研究与监测范式的转型,对于支撑国家生态

环境治理决策具有重要的政策意义,也将为我国

落实国际生物多样性保护战略(如“昆蒙框架” ) ,
并实现“人与自然和谐共生” 的宏伟目标,提供精

准而高效的科技支撑。
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