
 

 Marine Sciences / Vol. 46, No. 2 / 2022 135 

环境 DNA 技术在渔业资源生物量评估中的研究进展: 现状与
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摘要: 近年来, 由于过度频繁的人类活动, 导致全球渔业资源正遭受威胁。与传统渔业评估方法相比, 

环境 DNA(eDNA)技术具有操作简便、侵入性低、灵敏度高等优点, 因而在渔业资源评估中应用广泛。

eDNA 技术在物种丰度和生物量评估中已经被证明是可行的, 本文总结了 eDNA 技术在渔业资源生物

量评估中的研究现状, 从 eDNA 技术与传统方法互补性、eDNA 浓度影响因素及模型、生物量定量模

型等方面展开阐述, 并对以后的研究方向提出新思路, 为 eDNA 技术在渔业资源生物量评估中应用提

供参考。 
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由于网箱养殖、过度捕捞等一系列人类活动, 导

致全球渔业资源正在遭受威胁。因此, 调查渔业资源

现状并采取相应措施势在必行, 有效的渔业管理依

赖于对物种的定性和定量评估。在过去的几十年中, 

水生生物的调查大多采用选择性和侵入性的传统方

法, 包括直接观察、拖网捕捞、陷阱诱饵、电气捕

鱼、声波测量等 [1], 这些方法大多局限于商业物种

和特定区域, 而且成本高、费时费力、难度较大, 一

些鱼类游动快速且能挣脱渔网, 使用传统方法效率

极低[2]。由于鱼类对人类干扰敏感, 长期使用传统方

法进行渔业资源评估 , 不但会影响鱼类生存 , 而且

会破坏生态环境。 

环境 DNA(environmental DNA, eDNA)是指直接

从环境样本, 如土壤、沉积物、排泄物、空气、水体

等中获得的遗传物质, 不存在任何明显的生物源物

质——是一种有效的、非侵入性的、易于标准化的方

法 [3]。这些环境中的遗传物质主要来源于线粒体

DNA 和核 DNA, 包括脱落的肠细胞、皮肤细胞、尿

液、粘液、卵子或精子等[4-5]。 

环境 DNA 技术是指从环境样本中直接提取

DNA 片段后进行定性和定量研究[6]。在水生环境中, 

eDNA 技术主要应用于单一物种定性分析, 物种多

样性研究以及生物量定量评估等方面, 具有操作简

便、侵入性低、灵敏度高等优点, 在渔业资源评估中

应用广泛。 

eDNA 技术早期应用于研究环境微生物 [7]; 

Ficetola 等[8]首次将其应用到大型水生生物中——追

踪水体中入侵的美国牛蛙; 随后, 利用 eDNA 技术进

行目标种的监测取得了一定进展, 包括追踪入侵物

种 [8-10]、监测濒危物种[11-13]等。一方面, 物种入侵导

致生物多样性丧失、生态系统退化等一系列问题, 另

一方面, 利用传统方法很难检测到低浓度物种, 因此, 

eDNA 技术的推广可以有效提高物种检出率。随着

eDNA 技术日益成熟, eDNA 技术的应用从单一物种
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的检测逐渐过渡到探索生物多样性, 人们对湖泊、河

流等淡水系统的研究日趋成熟 [14], 海洋等开放水体

也逐渐成为重点研究对象, Thomsen 等[15]首次将高通

量测序应用到海洋生物多样性的研究中, 在丹麦海水

样品中检测到传统方法难以检测到的稀有种以及四

种鸟类。由于 eDNA 技术易操作、准确性高, 因而被

运用到越来越多的研究中, 包括物种生活史[16]、种群

遗传多样性及群落能量流动[17]等领域。近年来, 国内

也逐渐开展相关研究, 主要集中在长江中下游及东部

沿海区域。刘军等[18]筛选出适用于 eDNA 研究的鱼类

通用引物, 表明 16S rRNA 适用于鱼类群落结构的研

究; 李苗等[19]建立并优化了基于 eDNA 的中国对虾生

物量评估的检测技术; 徐念等 [20]在长江中下游利用

eDNA 技术检测到 15 种鱼类; Zhang 等[21]利用 eDNA

技术首次在长江口及邻近海域监测鱼类群落, 研究表

明, 鱼类群落在不同季节间存在显著差异; 在此基础

上, Jia 等[22]调查了长江口鱼类群落年度变化, 结果与

之前一致。目前, eDNA 技术已检测到水生生态系统中

两栖动物、硬骨鱼类[23]以及海洋哺乳动物[24]等不同物

种组成, 证明 eDNA 技术可以作为生物监测的补充工

具, 应用于不同时间和空间尺度上水生生物的生态研

究和渔业管理。此外, 陈治等 [25]优化了高浊度水样

eDNA 的获取方法; 张辉和线薇薇开发了一种收集海

水中 eDNA 的装置[26], 为水样采集及 eDNA 提取提供

了借鉴参考, 推动了 eDNA 技术的发展。 

1  环境 DNA 的操作流程 

eDNA 的操作流程(图 1)主要分为 4 个步骤: 水

样采集、eDNA 样品收集、eDNA 提取和 eDNA 检测。 

 

图 1  eDNA 的操作流程 

Fig. 1  Workflow of eDNA analysis 

 

1.1  水样采集 

水样采集需要考虑采样水深、样本体积及样本

重复等问题 , 通常根据研究目的、水体质量及目标

种丰度来考虑。大多数研究在采集水样时选择表层

水 , 而有些物种在不同生命阶段、不同季节生活在

不同水深 [27]。因此 , 在采集水样前 , 要对目标种的

产卵、觅食等时空季节分布进行调查 , 以及横向与

纵向相结合的方法采样。一般来说 , 采集的水样体

积为 1~2 L[28], 如果目标种分布范围广或丰度低 , 

应该扩大采样范围和水体体积 [29]。为提高物种检

测率和降低实验偶然性 , 每个水体通常采集 3 个

样本 [15, 30]。  

1.2  eDNA 样品收集 

收集 eDNA 样品的方法包括沉淀、离心和过滤[31]。

当水体体积较小时, 样品中 eDNA浓度较高, 可以选

择沉淀法收集样品[32]; 过滤能处理较大体积的水体, 

收集到更多样品 , 因此 , 一般采用过滤或离心过滤

相结合的方法来收集 eDNA 样品。根据滤膜材质不

同, 可以分为硝酸纤维素、混合纤维素酯、玻璃纤维、

聚碳酸酯和尼龙过滤器等, 滤膜孔径从 0.2 µm 到

12 µm 不等, 孔径小的过滤器回收率高, 对生物量变

化更敏感[33-34]。选择合适的过滤器对量化鱼类丰度

起到重要作用[35], 其中, eDNA 样品收集中最常用的

是 0.7 µm 玻璃纤维过滤器(图 2)。 

对于一些较为偏远的采样地 , 可以选择现场

过滤 , 防止水样在运输过程中受到污染并降低成

本 ; 对于浑浊度较高、采集体积大的水样 , 选择实

验室过滤 , 在避光、无菌条件下将水样从现场运回

实验室 , 运输过程中可以使用乙醇 [36]保存以减少

污染 , 为了防止 DNA 降解 , eDNA 样品收集后一般

于−20 ℃储存。  

1.3  eDNA 提取 

eDNA 提取包括盐提法[33]、液相分离法(即十六

烷基三甲基溴化镍(CTAB)提取法和苯酚-氯仿-异戊

醇(PCI)提取法)和试剂盒提取法[37](图 3)。尽管试剂

盒的成本较高, 但试剂盒提取法操作简单且便于回

收 [38], 能够实现自动化和高通量 , 因此 , 试剂盒提

取是 eDNA提取的主要方法, 目前使用的 DNA提取

试 剂 盒 包 括 DNeasy Blood and Tissue Kit 、

PowerWater DNA Isolation Kit 、 PowerSoil DNA 

Isolation Kit 和 Gmax Mini genomic DNA kit 等, 其

中, 最常使用的是 DNeasy Blood and Tissue Kit, 为

获得更多的 eDNA, 可以在标准方案中添加蛋白酶

K 处理 [3, 39]。 
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图 2  从水样中收集 eDNA 的方法的过滤器材料滤径的比例和过滤器类型的比例 

Fig. 2  eDNA collection methods from water samples. (a) Proportion of pore sizes of filters. (b) Proportion of filter types. 

 

 

图 3  不同 eDNA 提取方法的使用比例 

Fig. 3  Proportion of different eDNA extraction methods 

 

1.4  eDNA 检测 

eDNA 检测包括单一物种特异性检测和多个物种

非特异性检测。特异性检测方法主要包括: 多聚酶链反

应 (PCR) 、 实 时 荧 光 定 量 PCR(qPCR) 及 微 滴 度

PCR(ddPCR)等。PCR 反应结果为阳性, 说明样品中有

目标种, 反之则为阴性; qPCR是物种特异性检测的主要

方法, 扩增量超过荧光阈值为阳性, 反之则为阴性[17]; 

ddPCR 是第三代 PCR 技术, 通俗来讲就是将 PCR 反应

分成数千个液滴, 并检测每个液滴的扩增, 从而实现直

接定量目标 DNA, 与 qPCR 相比, ddPCR 对目标种的定

量更准确[40]。物种特异性标记主要选择线粒体基因组

(Mitochondrial DNA, mtDNA), 包括Cytb基因、COI基因、

D-loop 区、ND5、12S rRNA 和 16S rRNA 等片段(图 4), 其

中, 应用最广泛的是 Cytb 基因, Doi 等[40]、Janosik 等[41]

和 Yamamoto 等[42]分别结合不同检测方法(即 PCR、

ddPCR 和 qPCR)对特定物种 Cytb 基因拷贝数进行定量; 

Knudsen 等[2]和 Salter 等[43]将 COI 基因和 D-loop 区与

qPCR 相结合, 分别将其运用到丹麦周围不同海区的生

物量评估研究中, 而12S rRNA和16S rRNA主要与PCR

结合进行特异性物种检测, 并且在海洋中应用较少, 研

究集中在控制生态系实验和河流等淡水流域[44-45]。 

 

图 4  eDNA 研究中常用的特异性标记及其检测方法 

Fig. 4  Specific genetic markers and detection methods for 
eDNA research 

 
在进行多个物种检测时, 主要利用环境 DNA 宏

条形码技术(eDNA metabarcoding), 通过结合宏条形

码技术和高通量测序(即第二代测序, High-throughput 

sequencing)来设计通用引物进行 PCR 扩增, 其中, 目

标基因主要是12S rRNA, 扩增长度为100~460 bp(表 1), 

扩增的 DNA 片段与物种相匹配为阳性, 反之则为阴

性, 对扩增的 DNA 片段进行测序, 利用测序读数与

eDNA 组成之间的关系来研究物种丰度, 具有高效、

低成本的优势。 
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表 1  用于鱼类群落研究的通用引物及目标基因 
Tab. 1  Universal primers and Target genes used for the research of fish community 

研究对象 
参考

文献 

引物 

名称 
正向引物(5′-3′) 反向引物(5′-3′) 目标基因 

扩增子

长度/bp

Ac12S 
ACTGGGATTAGATACCCCACTA
TG 

GAGAGTGACGGGCGGTGT 
Cytb、12S rRNA、

16S rRNA 
385 

Am12S AGCCACCGCGGTTATACG CAAGTCCTTTGGGTTTTAAGC  241 

Ac16S CCTTTTGCATCATGATTTAGC CAGGTGGCTGCTTTTAGGC  330 

8 种淡水

鱼和 1 种

两栖动物 

[46] 

Ve16S CGAGAAGACCCTATGGAGCTTA AATCGTTGAACAAACGAACC  310 

12S-V5 ACTGGGATTAGATACCCC TAGAACAGGCTCCTCTAG 12S rRNA、Cytb 106 
淡水鱼 [47] L14841/ 

H15149 
AAAAAGCTTCCATCCAACATCT
CAGCATGATGAAA 

AAACTGCAGCCCCTCAGAATG
ATATTTGTCCTCA 

 460 

淡水鱼 [48] 12S-V5 ACTGGGATTAGATACCCC TAGAACAGGCTCCTCTAG 12S rRNA 106 

8 种海洋

鱼类 
[49] 12S-V5 ACTGGGATTAGATACCCC TAGAACAGGCTCCTCTAG 12S rRNA 106 

海洋鱼类 [15] Teleo ACACCGCCCGTCACTCT CTTCCGGTACACTTACCATG 12S rRNA 100 

海洋鱼类 [50] MiFish-U GTCGGTAAAACTCGTGCCAGC 
CATAGTGGGGTATCTAATCCC
AGTTTG 

12S rRNA 163~185

 

2  环境 DNA 在生物量评估中的研究 

渔业资源评估不仅需要进行物种定性及生物多

样性研究 ; 而且需要定量评估物种丰度和生物量 , 

这也将成为 eDNA 研究的重要前沿。近年来, 人们对

于淡水的研究较多 , 而海洋环境条件更为复杂 , 研

究起来十分困难, 因此, 相较于淡水系统, 人们对海

洋的研究较少。 

2.1  eDNA 在生物量研究中的进展 

利用 eDNA 技术评估生物量主要采用两种方法

(表 2), 一是量化 eDNA 浓度与生物量之间的关系, 

大量研究证明了 eDNA 浓度与物种丰度和生物量之

间存在着正相关, 例如, Takahara 等[30]的水族箱和池

塘实验证明了 eDNA 浓度与鲤鱼生物量之间呈正相

关, 并用此方法估算天然泻湖中鲤鱼的生物量和分

布; Lacoursiere-Roussel 等[51]用 eDNA 浓度量化了湖

鳟的相对丰度; Tillotson 等[52]研究表明, eDNA 浓度

与鲑鱼数量密切相关等。在海洋等开放水体中, 由于

eDNA 源和汇的机制尚不明确以及 eDNA 浓度受多

种因素影响, 有时会产生不同的研究结果, Salter等[43]

定量得到的 eDNA 浓度与大西洋鳕鱼生物量一致; 

Knudsen 等[2]研究表明, eDNA 浓度和波罗的海 6 种

鱼主要丰度之间有一定关联, 但与拖网捕获的生物

量之间没有显著的相关性; Yamamoto 等[42]将时间和

空间因素考虑在内, 实现 eDNA 定量评估鱼类丰度

的目标。这表明, eDNA 可以作为物种丰度或生物量

的粗略指标 , 适当考虑生物和非生物因素能提高

eDNA 定量评估的准确性。eDNA 定量分析的优势在

于可以比较 eDNA 浓度的时空变化, 有助于实时掌

握水体中物种生物量的变动趋势。 

 
表 2  eDNA 技术评估生物量的研究方法及优缺点总结 
Tab. 2  Summary of research methods and advantages and weaknesses based on eDNA technology in biomass evaluation 

研究方法 水体类型 研究对象 国家 参考文献 优势 不足 

淡水 
淡水鱼类群落、

两栖动物 
美国、英国 [46-47] 

测序读数 

海洋 海洋鱼类群落 丹麦、日本 [15, 50] 

测序操作简便高效 
PCR 和测序过程中

的随机性或偏差

淡水 
鲤鱼、鳟鱼、 

鲑鱼及两栖类等 

美国、日本、加拿大、

澳大利亚 
[33, 40, 54-55]

eDNA 浓度 

海洋 
竹荚鱼、鳕鱼、

鲭鱼等 
美国、丹麦、日本 [2, 42, 56] 

易于比较 eDNA 浓度的

时空变化, 以便掌握物

种生物量变动趋势 

难以控制影响

eDNA 浓度的生物

及非生物因素 
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评估水生生态系统生物量的另一实践是 eDNA

技术与高通量测序相结合, 利用测序读数来评估生物

量[48, 53]。Thomsen 等[15]等首次将其应用到海洋中, 证

明了测序读数和海洋鱼类丰度具有一致性。由于 PCR

抑制, 即使 eDNA 丰度是生物丰度或生物量的指标, 

高通量测序获得的测序读数也可能不是 eDNA丰度的

指标, 因此, 宏条形码技术在研究物种丰度和生物量

方面具有一定挑战。Kelly 等[49]和 Evans 等[46]的研究

表明, 序列读数与丰度之间存在很弱的正相关性; 之

后, Hanfling 等[47]假设采样、PCR 和测序过程没有显

著偏差, 测序读数可以作为一个有效评估丰度的方法, 

然而, 在实践中发现, 测序读数和丰度之间关系复杂, 

假设很难实现。最近, Ushio 等[50]将内标 DNA 添加到

eDNA 样品中 , 利用 eDNA 技术同时对多种鱼类

eDNA 进行定量, 并考虑了 PCR 抑制的影响, 结果证

明这种方法比 qPCR 定量更准确、高效。 

2.2  eDNA 技术与传统方法相结合 

长期以来, 人们采用直接观察、拖网捕捞、陷阱

诱饵、电气捕鱼、声波测量等传统方法进行渔业资

源调查, 然而, 传统方法只能掌握种群实时分布, 且

不可重复。eDNA 技术能检测到过去几天甚至几周内

的物种脱落物, 且可多次重复、减少误差, 然而, 由

于物种脱落物可能随着水流流向任何位置, 甚至沉

入水底 , 形成沉积物 , 因而导致物种丰度产生明显

的偏差。 

近年来, 大多数研究将传统方法与 eDNA 技术

相结合, 证明了 eDNA 技术在评估物种丰度和生物

量方面的有效性。在淡水系统中, Pilliod 等[54]评估了

美国爱荷达州小溪中的尾蛙和大鲵的丰度, 在种群

密度较低的情况下, eDNA 的检出率比传统检测方法

略高; Lacoursiere-Roussel 等[51]利用 eDNA 估算加拿

大湖鲑的丰度 , 结果与传统刺网渔获量一致 ; Ita-

kura 等 [44]定量评估了日本鳗丰度 , 减少电钓给

生物带来的损害 ; Yates 等[57]结合标记重捕法评估

美洲红点鲑丰度。在海洋生态系统中, Salter 等 [43]

检测到大西洋鳕鱼 eDNA 丰度与拖网渔获量高

度一致 ; Thomsen 等[58]在对格陵兰岛深海鱼类的研

究中也得出同样的结论, 降低拖网成本 ; Yamamoto

等[42]结合定量回声测深仪估算日本舞鹤湾竹荚鱼生

物量 , 声波测量是一种有效的检测手段 , 但在遇到

障碍物时很难检测, 因此, eDNA 技术可以成为传统

方法的有力补充。 

2.3  eDNA 浓度影响因素及相关模型 

eDNA 浓度与脱落率和衰变率有关, eDNA 在水

体中脱落和衰变受到多种生物因素和非生物因素影

响[59]。eDNA 脱落率与物种数量和质量有关, 一般来

说, 成鱼的 eDNA 释放率是幼鱼的 3~4 倍[38], 当鱼类

进行捕食、产卵等活动时, 可能导致 eDNA 浓度在短

时间内急剧变化[60]; eDNA衰变率取决于 DNA片段长

度 , DNA 片段越长 , 衰变越快 [58], 而不同来源的

eDNA 衰变机制是一致, 每个物种 eDNA 衰变率不受

其他物种影响[56]; 温度是影响 eDNA 浓度的主要非生

物因素, 水温影响鱼类的生长代谢, 从而影响 eDNA

脱落, 研究表明鱼类在温水中释放的 eDNA 比在冷水

中释放得多[33], 并且温度越高, eDNA 脱落和衰变速

率越快[59], 因此, eDNA 能在温度较低的水体中保存

一段时间。Collins 等[61]研究发现, 近岸环境中 eDNA

降解速度是大洋中的 1.6 倍, 与淡水相比, 海洋系统

一般具有较高的盐度、离子含量、pH 以及更稳定的

温度, 这些因素也被证明有利于 DNA 保存[62-63]。 

由于 eDNA 浓度的不确定性影响生物量定量研

究, 因此, 人们开始构建相关模型来研究 eDNA浓度

变化。Takahara 等[30]利用一般线性模型分析 eDNA

浓度与 6 个环境因子之间的关系; Thomsen 等[15]首次

构建海水中鱼类 eDNA 指数衰变模型, Tsuji 等[39]在

此基础上拓展了水温效应; Cerco 等[64]构建了 eDNA

归趋模型来量化 eDNA 浓度; Nukazawa 等[65]根据

eDNA 衰变实验得出衰变常数, 构建模型模拟 eDNA

释放和降解 ; Schultz[66]使用贝叶斯预测模型估算

eDNA 浓度, 并在亚洲鲤鱼中得到验证。此外, 为了

防止取样后的降解, 可以进行回归分析校正 eDNA

浓度。 

2.4  生物量定量相关模型 

为了更好地掌握渔业资源的动态变化 , 人们致

力于构建生物量定量的相关模型来研究 eDNA 浓度

与物种丰度和生物量之间关系。Sassoubre 等[56]建立

拉格朗日质量平衡模型来研究东太平洋温带水域三

种海洋鱼类丰度; Doi 等 [67]利用广义线性模型得出

eDNA 浓度与日本香鱼生物量之间存在正相关 ; 

Chambert 等[45]证明了负二项模型比正态分布模型定

量更准确; Levi 等[68]利用泊松回归模型定量分析鲑

鱼数量 ; Itakura 等 [44]构建线性混合效应模型研究

eDNA 和日本鳗空间分布、丰度和生物量之间的关系; 

Knudsen 等[2]运用广义线性模型研究发现, 波罗的海
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6 种商业鱼类 eDNA 浓度与其主要丰度之间存在相

关性; Yates 等[57]运用异速生长模型估算 eDNA 浓度

与种群水平上丰度的相关性 ; Fukaya 等 [69]在之前

Yamamoto 等人研究的基础上, 构建了数值水动力示

踪模型 , 并通过贝叶斯推理估算种群丰度 , 而且这

个方法可以被用来研究外源 DNA 的输入。 

2.5  eDNA 技术在生物量评估中的应用 

在实际中, 利用 eDNA 评估物种丰度和生物量

可以进行有效的渔业资源管理。掌握商业鱼类生物

量的动态变化对经济发展尤为重要 , 长期以来 , 通

过标准化拖网调查来量化商业鱼类的数量, 导致生

态环境严重破坏, 鲑鱼是淡水生态系统中的重要经

济种, Tillotson 等[52]和 Levi 等[68]分别利用 eDNA 定

量评估不同河流中鲑鱼丰度和生物量, 证明 eDNA

是物种丰度和生物量评估的有效工具; Salter 等[43]将

其应用在海洋种大西洋鳕鱼的研究中, 也得出同样

结论。一些研究将 eDNA 技术应用于评估濒危物种

生物量, 例如, Mizumoto 等[70]进行日本濒危鲑鱼水

族箱实验, eDNA 浓度可以作为生物量指标, 但在自

然环境中应用需进一步研究; Itakura 等[44]利用 eDNA

定量研究濒危的大鳞大马哈鱼, 减少围网调查对濒

危种侵入的影响, 这在维持生态系统稳定等方面具

有重要意义。此外, 生态系统中一旦遭遇物种入侵, 

入侵种丰度和生物量的评估是渔业管理必不可少的

一个环节, Minamoto 等[71]研究了入侵虹鳟鱼及本地

红点鲑鱼的分布和生物量变化, Baldigo 等[72]和 Yates

等 [57]分别评估了 eDNA 定量溪鳟种群丰度的能力, 

证明 eDNA 是物种丰度的可靠指标。因此, 可以通过

eDNA 定量评估入侵种丰度并采取相应措施, 从而

降低入侵种对本地种的威胁。 

2.6  eDNA 技术存在问题及优化方案 

尽管 eDNA 技术日益成熟, 在渔业资源评估中

发挥着重要作用, 但研究过程中出现的假阳性和假

阴性是 eDNA 技术应用的巨大挑战[29]。假阳性是指

检测到自然界不存在的物种; 假阴性是指自然界存

在而未检测到的目标物种。引起假阳性和假阴性的

因素很多, 包括 eDNA 的源和汇机制尚不明确、样品

污染以及操作过程中产生的偏差等。因此, 首先对潜

在的外源 DNA 源进行检测, 考虑不同发育阶段个体

之间的 eDNA 释放速率的差异以及影响 eDNA 浓度

的环境因子。在实验过程中, 严格操作步骤, 进行阴

性对照, 减少野外和实验室污染; 此外, 增加采样强

度及 PCR 和测序重复以降低偏差。 

3  结论与展望 

eDNA 技术主要通过收集环境样本中的 DNA 片

段来实现对个体到群落的定性和定量调查。它不仅

可以检测目标物种，调查生物多样性及其时空分布，

还可以评估种群丰度及生物量，是渔业资源管理的

有利工具。在全球范围内，目前基于 eDNA 技术进

行生物量评估的研究主要集中在美国、日本、澳大

利亚等发达国家，国内基于 eDNA 技术的相关研究

主要集中在淡水等静水中，而在海洋等开放水域中

的调查相对空缺。作为海洋渔业大国，在当前渔业

资源衰退的背景下，我国应当对 eDNA 技术推广使

用，从而在不破坏生态环境前提下更高效、有力地

收集渔业资源数据，为资源利用和生态系统保护提

供技术手段。 

生物量是评估生态系统健康及渔业资源可持续

发展的重要指标，基于 eDNA 技术进行生物量评估

具有重要的应用价值。由于 eDNA 浓度易受到生物

和非生物因素的影响，基于 eDNA 技术的定量研究

仍处于发展阶段，因此，研究 eDNA 的脱落率和衰

变率的影响因素，是 eDNA 定量评估的重要前提。

大量研究证明对 eDNA 浓度的不确定性进行建模能

提高定量评估的可靠性，为实现在海洋等复杂多变

的环境中研究提供科学依据。此外，为提高 eDNA

技术的准确性，相关技术手段也应当不断拓展，从

而促进其成为渔业资源监测的常规手段。但应当注

意的是，由于不能直接观察到生物体，因此，eDNA

技术不能完全代替传统方法，在以后的调查监测中，

两者相互补充、相互结合，在生物量评估中共同发

挥作用，开启渔业资源调查与评估的新篇章。 
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Abstract: The global fishery resources are now under endangerment due to the continual interruption triggered by 

human activities in the past few years. To evaluate its deleterious effects, the environmental DNA (eDNA) assessment 

method has been established to be more advantageous for its simple operation, low invasiveness, and high sensitivity, 

and hence widely used in comparison to the traditional assessment techniques. It has also been proven to be more 

constructive to analyze the biomass and the species abundance. This study summarizes the investigation carried out 

by the eDNA technique to evaluate the biomass of fishery resources, including the following aspects: the comple-

mentarity of the eDNA and the traditional methods, factors and models of the eDNA concentration, and the quanti-

tative models of the biomass. What’s more, this review provides new perspectives for future study, which will im-

part the crucial standpoint of the eDNA technology application in relation to the biomass assessment of fishery re-

sources. 
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