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摘要: 随着人类活动在全球范围内的不断增强, 水生生态系统的生物多样性丧失, 群落结构发生巨大变

化。因此, 进行准确可靠的生物多样性监测来确定目标区域的物种丰度和群落结构对生态保护和资源可

持续利用至关重要。环境 DNA 技术(eDNA)作为一种非入侵性的新手段, 正在迅速发展, 然而, eDNA 技

术易出现假阳性, 从而导致实时生物多样性监测不准确的现象仍然普遍存在。与 eDNA 技术相比, 环境

RNA 技术(eRNA)的快速降解使得它具有减少 eDNA 监测结果假阳性的潜力。本文概述了 eRNA 技术在

水生生态系统的生物多样性监测中的可行性, 主要从 eRNA 技术在水生生态系统中的可检测性和提高检

测分辨率的潜力两个方面来介绍; 综述了 eRNA 技术目前在水生生态系统生物多样性监测方面的研究进

展; 指出了 eRNA 技术目前存在的问题并分析了未来的研究方向。本文对未来将 eRNA 技术实际应用于

水生生态系统的生物多样性监测、生态保护和资源可持续利用具有一定的参考价值。 
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随着网箱养殖、过度捕捞、矿物及油气资源开

发等人类活动在全球范围内的不断增强, 水生生态

系统的生物多样性丧失, 群落结构发生巨大变化[1]。

为了在受影响区域实施及时、有效的措施以保护隐

蔽的、脆弱的以及濒危的物种, 提前干预和监管外来

物种的入侵行为并保证海洋资源的可持续利用, 探

究准确可靠的生物多样性监测方法来确定目标区域

的物种丰度和群落结构是至关重要的[2-3]。 

上述挑战, 以及传统野外监测方法的局限性, 均

促进了基于分子技术的生物多样性监测的快速发展。

新型分子技术引入了对生物多样性进行非靶向监测的

可能性, 它可以探索研究区域的所有群落, 并进一步

提供了将某些稀有或未知物种和生态上重要的物种纳

入生物多样性监测的可能性[4]。目前应用于生物多样性

监测较为成熟的分子技术是环境 DNA(environmental 

DNA, eDNA)技术, 该技术成本低、破坏性小、准确性

高的特点使其越来越频繁的应用于水生生态监测, 其

中包括生物多样性监测及生物量定量评估。例如 , 

Zhang 等[5]基于 eDNA 技术研究了长江口及其邻近水

域鱼类群落, 结果表明, 与传统方法相比, eDNA 技术

能够更为灵敏地监测到鱼类群落结构随季节的变化。

Diao 等[6]基于 eDNA 技术对中国南海的生物多样性进

行监测, 结果表明, 通过 eDNA 技术成功实现了对三

大类群的多样性监测。以上研究均证明了 eDNA 技术

能够应用于水生生态系统生物多样性监测。在 Salter

等[7]对大西洋鳕鱼进行 eDNA 技术的定量研究中, 将

eDNA 技术与传统拖网调查的结果进行比较, 发现大

西洋鳕鱼的捕获量与 eDNA 技术所得结果呈显著正相

关关系, 因此, eDNA 技术具有水生生态系统的鱼类种

群的区域性定量评估的潜力。尽管 eDNA 技术日渐成

熟且广泛应用于水生生态监测, 然而 eDNA 在生物体

离开后仍在环境中持续存在数周以及在水柱中迁移的

能力, 可能导致检测结果的假阳性, 从而导致实时生

物多样性评估不准确[8-14]。而环境 RNA 技术(environ-

mental RNA, eRNA)有望作为一种高敏感性的补充技

术与 eDNA 技术结合使用来解决这一问题。 
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eRNA, 指在环境中存在的 RNA, 由生物体释

放到周围环境中, 主要以游离、囊泡或细胞的形式存

在 , 并在环境介质中发生一段距离的迁移 , 之后大

部分 eRNA 迅速降解, 还有极少的 eRNA 吸附在沉

积物颗粒上向下沉降并在深海沉积物中积累 [15-17] 

(图 1)。 
 

 

图 1  环境 RNA 在海洋中的活动轨迹 

Fig. 1  Moving track of environmental RNA in the ocean 

 
eRNA 技术指从环境样本中直接提取 RNA 片段

后进行相关生物多样性研究。eRNA 技术的操作流程

主要包括环境样品采集, 提取样品中的 RNA 并将其

逆转录 , 将获得的互补 DNA(complementary DNA, 

cDNA)作为模板进行 PCR 扩增, 以及基于高通量测

序技术来监测研究区域中的生物多样性(图 2)。 
 

 

图 2  eRNA 技术的操作流程——以水样为例 

Fig. 2  Workflow of eRNA technology in the research on water samples 

 

1  环境 RNA 技术在生物多样性监测

中的可行性 

与 DNA相比, RNA是一种不太稳定的分子。RNA

分子的单链结构、致使碱基催化水解的额外羟基的存

在以及外源性和内源性 RNA 酶的普遍存在可能是

eRNA 的降解速率较 eDNA 更快的主要原因[18-19]。因

此, 普遍认为环境介质中的 RNA 会因其过快的降解

速率而无法检测到具有生物学意义的数量[20]。然而, 

近的实验研究表明, eRNA 在水生生态系统中具有

一定的可检测性、高释放率和快速周转率 , 这些

eRNA 所特有的优势以及 eRNA 技术在提高检查分辨

率方面的潜力, 使得 eRNA 技术在水生生态系统的生

物多样性监测中具有可行性。 

1.1  环境RNA在水生生态系统中的可检测性 

Cristescu[15]在阐述 eRNA 持久性的综述性文章

中表明, 代谢活跃的生物体可以将大量 RNA 释放到

环境中, 而细胞外囊泡、衣壳等结构的存在能够防止

RNA 被 RNA 酶迅速降解, 从而大大延长了微生物或

大型生物释放到周围环境中的 RNA 在环境中的存在

时间; von Ammon 等[21]在关于 eDNA 与 eRNA 分子

信号的检测相关性的研究中表明, eRNA 的可检测性

随着 eDNA 拷贝数的增加而增加。这些研究为 eRNA

在水生生态系统中的可检测性提供了初步的理论依

据。之后人们利用水族箱进行受控实验, 以更具体地

探究 eRNA 在水体环境中的存在时间, 进一步证实

了 eRNA 在水生生态系统中的可检测性。例如, Wood

等 [22]以两种海洋无脊椎动物(缨鳃虫和柄海鞘)为研

究对象, 比较了 eDNA 和 eRNA 的可检测时间, 研究

发现 eRNA 在移除生物体的水族箱中的可检测时间

长达 13 h, 比 eDNA 时间要短; Mérou 等[23]在检测受

感染牡蛎中的牡蛎寄生虫的 eDNA 和 eRNA 在海水
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中存在时间的实验中发现, 牡蛎寄生虫的 eRNA 能够

持续存在 30 d, 比 eDNA 的存在时间还长; Marshall

等[24]基于 eDNA 技术和 eRNA 技术, 采集了移除斑

马贻贝和条纹贻贝后的水族箱样品进行研究, 结果

表 明 在 移 除 生 物 体 的 3 d 后 仅 检 测 到 核 糖 体

RNA(ribosomal RNA, rRNA)基因靶标, 而 H2B 信使

RNA(messenger RNA, mRNA)基因靶标在 24 h 后就

无法检测到。在 近的 2 项探究环境条件对 eRNA

降解速率影响的实验中, Qian 等[25]调查了温度对中

国对虾 eRNA可检测时间的影响, 结果显示 eRNA在

低温下可检测时间较长(22 h 左右), 而随着温度的升

高, eRNA 的可检测时间缩短至 11 h 左右; Kagzi 等[26]

在基于 pH 梯度探究蚤状溞 eRNA 的存在时间的研究

中发现, pH 值的变化对其 eRNA 的存在时间影响不

大, 范围约为 21~27 h。在 近的一项野外试验中, 

Littlefair 等[27]发现, 野外采集水样后低温储存 2~5 h

仍然可以检测到来自 eRNA 的可靠信号。因此, eRNA

可以足够持久的存在于水体环境中, 这使得 eRNA

具有一定的可检测性。 

1.2  环境 RNA 技术的检测分辨率 

eDNA 技术的分辨率仅限于物种水平的检测或

种群水平的遗传推断, 而 eRNA 技术在这方面具有

超越 eDNA 技术的潜力[28]。多年来, 侵入性生物监

测 方 法 一 直 使 用 从 组 织 或 整 个 生 物 体 产 生 的 

mRNA 图谱来阐明个体的生物学状态[29-30]。从微观

上来说, mRNA 反映了来源生物的转录图谱。个体

随时间推移或者来自不同环境的个体之间所产生

的 mRNA 图谱的变化可以作为生物体对特定环境

应激源反应的特征。也就是说, 拥有相似基因图谱

的生物体, 根据它们的发育阶段、生理状态、遗传

背景或表型的不同, 可能会在转录图谱中表现出显

著的差异 [31-34]。 

由于 RNA 序列只由在生物体组织内转录活跃的

基因产生, 因此不同状态的同种生物之间相应的转

录特征可以由生物体产生的 eRNA 来反映, 而这种

生物特征可以在一段时间内检测到 [22, 24]。因此 , 

Yates[20]认为 eRNA 技术能够比 eDNA 技术以更高的

检测分辨率来更精确地反映物种的存在, 并提供物

种存在与否之外的信息, 这个过程可以通过使用高

特异性靶向分析检测 eRNA 序列, 反映从环境样品

中检测到产生的特异性或强烈上调的 eRNA 转录物

相应的生理状态来实现。Tsuri 等[35]的研究首次证明

了 eRNA 技术具有提高检测分辨率的能力, 研究通过

斑马鱼 eRNA 的 mRNA 分型来确认遗传分子的组织

来源, 发现一部分特定的靶向组织的 mRNAs 是在水

中检测到的 eRNA的来源, 这进一步证明了 eRNA技

术具有监测水生脊椎动物生理状态的潜力。因此 , 

eRNA 技术有望通过检测不同生理状态特异性表达

的 mRNA 分型来监测生物个体的生理状态, 从而提

高生物多样性监测的检测分辨率, 以更好的进行生

态保护, 进一步实现资源可持续利用。 

2  环境 RNA 技术的研究进展 

自 2010 年以来, 随着生物技术特别是高通量测

序技术的飞速发展, 越来越多的研究利用 eRNA 技

术监测复杂的生态系统的不同生物的多样性, 主要

包括陆地以及水生生态系统等, 其中与水生生态系

统有关的研究约占 eRNA 技术相关研究总数的

89%[36-43] (图 3)。 
 

 

图 3  环境 RNA 研究统计 

Fig. 3  Research statistics of eRNA 
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截至 2022 年 7 月, 相比于较为成熟并已投入实

际应用的 eDNA技术, 大多数评估 eRNA技术对生物

多样性监测的适用性的研究都是概念验证研究, 还

有一部分是与 eDNA 技术进行对比或作为传统监测

方法和 eDNA 技术的补充方法进行的实验研究。虽

然 eRNA 技术主要用于监测水生生态系统生物多样

性, 但其中多数研究主要集中在海洋沉积环境中的

原核生物、微型真核生物等小型生物的多样性监测

上, 而利用 eRNA 技术监测海洋水体环境中的鱼类

等大型生物的生物多样性的研究相对较少(图 4)。 
 

 

图 4  以小型生物与大型真核生物为研究对象的环境 RNA 研究统计 

Fig. 4  Research statistics of eRNA on microfauna and macroeukaryote 

 

2.1  环境RNA技术在小型生物多样性监测中

的应用 
自 2014 年以来, 许多研究将 eRNA 技术用于水

生生态系统的沉积环境和水体环境中原核生物、微

型真核生物等小型生物的多样性监测上, 并与基于

eDNA 技术和传统的监测方法所得数据进行了比较, 

以反映沉积物和水体中小型生物的多样性受人类活

动的影响, 评估 eRNA 技术在监测水生生态系统的

生物多样性方面的可行性。尽管一部分研究认为 , 

eDNA 技术在进行生物多样性监测方面的可行性与

eRNA 技术一致甚至更高[41, 44-47]。但更多研究发现, 

eRNA 技术在生物多样性监测方面有相较 eDNA 技

术所特有的优势, 因此能够作为一种监测水生生态

系统的小型生物多样性的有力工具(表 1)。 

 
表 1  eRNA 技术应用在小型生物群落监测中的文献统计  
Tab. 1  Research statistics on the application of eRNA in monitoring microfauna communities 

采样地点 研究对象 环境样品 研究技术 参考文献 

鲑鱼养殖场 有孔虫 沉积物 eDNA/eRNA Pawlowski 等[44] 

鲑鱼养殖场 微型后生动物 沉积物 eDNA/eRNA Lejzerowicz 等[48] 

鲑鱼养殖场 有孔虫 沉积物 eDNA/eRNA Pochon 等[49] 

鲑鱼养殖场 有孔虫 沉积物 eDNA/eRNA Pawlowski 等[50] 

海上石油钻井 有孔虫 沉积物 eDNA/eRNA Laroche 等[51] 

深海 原生生物及微型后生动物 沉积物 eDNA/eRNA Guardiola 等[45] 

海洋 原生生物及微型藻类 海水 eDNA/eRNA Marquardt 等[52] 

海上石油钻井 有孔虫 沉积物 eDNA/eRNA Laroche 等[41] 

海洋 原生生物及微型藻类 海水 eDNA/eRNA Meshram 等[53] 

船舶 真菌、原生生物及微型后生动物 船舱压载水 eDNA/eRNA Pochon 等[54] 

沿海 微型后生动物 水柱及沉积物 eDNA/eRNA López-Escardó 等[55]
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续表 

采样地点 研究对象 环境样品 研究技术 参考文献 

海上石油钻井 细菌、真菌及微型藻类 沉积物 eDNA/eRNA Laroche 等[46] 

鲑鱼养殖场 细菌及有孔虫 沉积物 eDNA/eRNA Keeley 等[47] 

鲑鱼养殖场 纤毛虫 沉积物 eDNA/eRNA Forster 等[56] 

深海 原核生物、原生生物及微型后生动物 沉积物 eDNA/eRNA Brandt 等[57] 

沿海 原生生物 沉积物 eDNA/eRNA Broman 等[58] 

海山 细菌、原生生物及微型后生动物 沉积物 eDNA/eRNA Kitahashi 等[59] 

海洋 原生生物、微型藻类及微型后生动物 沉积物 eDNA/eRNA Iburg 等[60] 

牡蛎养殖场 牡蛎包纳米虫 海水 eDNA/eRNA Mérou 等[23] 

黄海冷水团 原核生物、原生生物及微型藻类 沉积物 eDNA/eRNA Huang 等[61] 

深海 有孔虫及微型后生动物 沉积物 eDNA/eRNA Lejzerowicz 等[62] 

湖泊 细菌 沉积物 eDNA/eRNA Pearman 等[63] 

沿海 有孔虫 加铬沉积物 eDNA/eRNA Greco 等[64] 

 
在水生生态系统的沉积环境中, Pawlowski 等[44, 50]

和 Pochon 等[49]对海洋渔业养殖场沉积物中的有孔虫

进行监测, 发现 eRNA 技术能够更加强烈地检测到有

孔虫物种丰富度随着有机富集程度的增加而急剧下

降; Pochon 等[49]基于 eRNA 技术所推断的不同流量养

殖场之间的有孔虫群落结构与基于 eDNA技术及传统

的监测方法的所得结果一致, 且 eRNA 技术所得数据

与各项生物指数及环境变量之间存在比 eDNA技术更

强的相关性; Laroche 等[41, 46, 51]在监测近海石油钻井

对有孔虫群落影响的研究中发现 eRNA技术所得数据

与环境变量及空间梯度之间的相关性更强, 且能够更

好地反映人类活动对 α 多样性的影响。Lejzerowicz

等[48]监测了苏格兰鲑鱼养殖场中微型后生动物的生

物多样性, 证明了基于 eRNA 技术推断的生物指数能

更好地反映与基于传统监测方法所得生物指数之间

的相关性; Forster 等[56]以纤毛虫为研究对象, 发现基

于 eRNA 技术的纤毛虫群落监测的分辨率比基于

eDNA 技术的更高; Huang 等[61]在对黄海冷水团内外

底栖微型真核生物群落结构进行调查的研究显示 , 

eRNA 技术分析在监测海洋底栖微型真核生物的空间

分布方面具有很大优势。在水生生态系统的水体环境

中, Marquardt 等[52]和 Meshram 等[53]在监测挪威西斯

皮茨卑尔根岛海水中的原生生物及微型藻类的生物

多样性研究中得出, eRNA 技术能够更好地反映微型

真核生物群落中纤毛虫类群的存在; Pochon 等[54]对新

西兰附近码头的船舱压载水样品进行调查, 发现基于

eRNA 技术与 eDNA 技术所得数据之间存在差异, 且

更为突出地反映了纤毛虫等微型后生动物的生物多

样性。eRNA 技术可以作为水生生态系统小型生物多

样性监测的有效工具。 

2.2  环境RNA技术在大型生物多样性监测中

的应用 

eRNA 技术的相关研究多聚焦于海洋、淡水沉积

物中的小型生物多样性的监测, 而以水生生态系统

中的鱼类等大型生物为研究对象的相关研究较少。

但自 2020 年开始, 一些利用 eRNA 技术来监测水生

生态系统中大型生物多样性的研究证实, 其可以作

为 eDNA 技术的一种补充工具来监测鱼类等大型生

物的群落结构和物种多样性(表 2)。 

 
表 2  eRNA 技术应用在大型真核生物群落监测中的研究

统计 
Tab. 2  Research statistics on the application of eRNA in 

monitoring macroeukaryote communities 

研究对象 环境样品 研究技术 参考文献 

缨鳃虫和柄海鞘 海水 eDNA/eRNA Wood 等[22]

斑马鱼 海水 eRNA Tsuri 等[35] 

鱼类 淡水 eDNA/eRNA Miyata 等[65]

桡足类 海水 eDNA/eRNA Hirai 等[66] 

中国对虾 海水 eDNA/eRNA Qian 等[25] 

缨鳃虫和柄海鞘 海水 eDNA/eRNA Kagzi 等[26]

缨鳃虫 海水 eDNA/eRNA Brand 等[67]

鱼类 淡水 eDNA/eRNA Littlefair 等[27]
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在水族箱实验的基础上, Tsuri 等[35]成功检测了

斑马鱼的 6 个特异性 mRNA 靶标; Miyata 等[65]通过

eRNA 技术靶向在日本那珂河中采集的水样中的线

粒体 12S rRNA 基因, 成功地对鱼类进行了 eRNA 技

术的分析, 结果显示 eRNA 技术对环境中存在物种

的检测敏感性略高于 eDNA 技术, 而阳性预测性明

显高于 eDNA 技术, 同时, eRNA 技术所得数据与传

统的实地调查所得物种丰度之间的相关性高于

eDNA 技术, 因此, 可以得出 eRNA 技术具有更强的

潜力来识别实际存在于采样点的代谢活跃的鱼类物

种组合; Littlefair 等[27]利用 eRNA 技术来调查加拿大

IISD 实验淡水湖区中采集的水样 , 研究成功确认

eRNA 来源于鱼类生物, 且实现了与 eDNA 技术相似

的鱼类物种检测率, 甚至其检测到的真阳性率明显

更高, 说明 eRNA 技术能够准确检测到更多的已知

存在于湖泊中的物种。因此, eRNA 技术在监测水生

生态系统中包括鱼类在内的大型真核生物的多样性

方面是切实可行的。 

2.3  环境 RNA 技术与环境 DNA 技术相结合 

自 2016 年以来 , 大量研究对水生生态系统中

的小型生物多样性进行监测, 证明了将 eRNA 技术

与 eDNA 技术结合使用, 能够监测 近存在于研究

区域的代谢活跃的生物类群, 有效改善 eDNA 技术

所产生的假阳性 , 以提高检测结果的准确性。

Meshram 等[53]的研究显示, 将二者结合使用可以解

释已识别分类群的代谢活性水平; Pochon 等[54]在调

查船舶压载水样品的研究中, 进一步证实了 eRNA

技术能够确定环境样品中是否存在代谢活跃的生

物体; Lejzerowicz 等 [62]监测太平洋上克拉里昂-克

利珀顿区深海底栖微型真核生物的生物多样性, 结

果表明 eRNA 技术可以更准确地描绘深海群落在空

间和时间上的斑块性, 从而反映代谢活跃的、更短

的时间尺度内的生物多样性。Laroche 等[41, 46]研究

表明, 结合 eRNA 技术和 eDNA 技术所得数据、建

立共享数据集, 有望成为处理遗留 DNA、减少假阳

性更为有效的方法; Greco 等 [64]监测围隔生态系统

中铬含量不同的沉积物中底栖有孔虫群落所受的

影响, 结果表明结合使用 eRNA 技术和 eDNA 技术

有利于更准确地捕捉生态影响; López- Escardó 等[55]

在基于 eRNA 技术调查欧洲六 6 个沿海地点采集的

水柱和沉积物样品的研究中发现, 使用 eRNA 技术

和 eDNA 技术所得的共享数据集能够更好地监测研

究区域的生物多样性。因此, eRNA 技术有望成为

eDNA 技术的有力补充。 

3  环境 RNA 技术存在的问题及改进

措施 

eRNA 技术可以与 eDNA 技术优势互补、结合使

用来提高监测水生生态系统生物多样性的准确度 , 

但迄今为止, eRNA 技术与 eDNA 技术仍然存在很多

问题亟待解决。因此, 将 eRNA 技术作为新型补充工

具投入实际应用还需要很多努力(表 3)。 

 
表 3  eDNA 和 eRNA 技术监测生物多样性的优缺点总结 
Tab. 3  Advantages and disadvantages based on eDNA and eRNA technologies in biodiversity monitoring 

eDNA 技术[68-69] eRNA 技术 

优势 不足 优势 不足 

简单易行、非侵入性 

的样品采集 
易出现假阴性和假阳性 非侵入性、高灵敏度 存在产生假阴性的可能 

无需专业的分类学 

知识即可操作 
测序成本较高 

eRNA 周转快, 减少 eDNA

产生的假阳性问题 

获取足量且稳定的 eRNA 及逆

转录所需的成本和时间更多 

时间和空间灵敏度高,  

提高物种检测率 

野外采样后高质量保存和

提取难度大 

反映代谢活跃的、 近存在

的生物类群 

技术尚不成熟,  

缺乏标准化方法 

实时掌握生物多样性 

和生物量的变动趋势 
数据库覆盖不足 提高检测分辨率 目前有关研究仍不足 

 
一方面, 相比于 eDNA 技术, eRNA 的快速降解

使 eRNA 技术投入应用的条件更为严格[54]。具体表

现在 eRNA 技术在样品采集、保存以及提取过程中, 

为了确保能够获得足量的 eRNA 以用于下游分析 , 

需要付出比 eDNA 技术更多的成本和时间。在目前

的研究中, 将样品低温保存或储存在 RNA 保存液中
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通常是 大限度地减少现场采样和实验室处理之间

eRNA 损失的方法。然而, 低温保存以及 RNA 保存

液昂贵的成本, 使得 eRNA 技术的实际应用存在限

制[70]。另一方面, 与 eRNA 的组成、来源、浓度等

相关的问题还没有明确的结论, 且水生生态系统中

eRNA 释放和降解的相关研究均是在封闭的水族箱

中针对有限的目标物种进行的, 并不能完全还原自

然环境对 eRNA 的影响, 也无法推断各项研究结果

之间存在差异甚至完全相反的原因[20]。 

因此, 需要针对 eRNA 的敏感性来进一步研究专

门、廉价且能够广泛应用的采样、保存以及提取方法, 

从而得到浓度高、稳定性好的 eRNA以用于下游分析。

另外, 需要对 eRNA 自身存在的问题及自然环境中不

同物种的 eRNA 的释放和降解进行进一步研究。 

4  结论与展望 

eRNA 技术主要通过收集环境中的 RNA 片段来

实现相关生物多样性的监测调查。作为一种新颖的

分子技术, 目前关于 eRNA 技术的研究大多是概念

验证和实验性研究。在研究对象上, 目前基于 eRNA

技术的研究多集中于水生生态系统沉积环境中的原

生生物等小型生物, 而有关水生生态系统中水体环

境中的鱼类等大型真核生物的研究相对较少; 在全

球范围内, 目前基于 eRNA 技术监测水生生态系统

生物多样性的研究主要集中在新西兰、日本、加拿

大等发达国家, 而国内基于 eRNA 技术的相关研究

相对空缺。但 eRNA 技术具有不容忽视的应用价值, 

在未来仍需国内外的科研工作者们进一步开展相关

研究, 特别是对海洋水体环境中的鱼类等大型真核

生物多样性的研究, 以充分发挥 eRNA 技术的优势

和潜力, 为海洋生物多样性监测提供理论支持和技

术手段。 

目前, 将 eRNA 技术投入实际应用还需要解决

很多问题。第一, 需要进一步对生物所释放的 eRNA

在自然环境中的可检测性进行确定 ; 第二 , 需要标

准化 eRNA 技术的采集方法; 第三, 需要进一步解决

eRNA 本身所存在的问题。eRNA 技术的投入使用将

有望准确监测 近存在于研究区域的代谢活跃的生

物类群的生物多样性, 减少 eDNA 技术带来的假阳

性, 传递生物个体生理状态、环境压力响应和繁殖状

态信息 , 提高实际应用中的检测分辨率 , 从而实现

高灵敏度分析, 这有助于更准确地监测人类活动造

成的环境扰动并为生态保护和资源可持续提供新的

信息。但应当注意的是, eRNA 技术并不能完全替代

eDNA 技术, 应将二者结合应用, 优势互补, 以有效

减少误差的出现 , 提高研究的准确性 , 在水生生态

系统生物多样性监测方面共同发挥作用。 
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Abstract: The continuous increase in human activities worldwide has caused a loss of aquatic biodiversity and a 

dramatic change in the aquatic community structure. Therefore, accurate and reliable biodiversity monitoring is 

essential for ecological conservation and sustainable resource use to determine species abundance and community 

structure in target areas. Environmental DNA (eDNA) technology is a new and noninvasive monitoring method that 

is rapidly developing. However, eDNA technology is prone to false positives, which lead to inaccurate real-time 

biodiversity monitoring that is still widespread. Owing to its rapid degradation, environmental RNA (eRNA) is po-

tentially less prone to false positives than eDNA. This paper summarized the feasibility of eRNA in biodiversity 

monitoring of the aquatic ecosystem, primarily focusing on its detectability and potential to improve detection 

resolution in the aquatic ecosystem. Furthermore, the current research progress in the field of eRNA was also sum-

marized. Finally, the current challenges associated with using eRNA were discussed, and a possible future research 

direction was proposed. This paper can provide a valuable reference for the practical application of eRNA in biodi-

versity monitoring, ecological conservation, and sustainable use of resources in aquatic ecosystems in the future. 
 

 (本文编辑: 赵卫红) 

 


