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摘　要：崇明岛位于长江入海口，其内河网密布，鱼类资源众多，但违规捕捞现象屡禁不止，严重影响崇明岛
鱼类资源。鱼类多样性是水生态环境保护的一个重要指标，为评估上海崇明岛内鱼类资源、揭示鱼类多样性，

于２０２０年６月至２０２１年５月在崇明岛内河设置２４个采样位点，利用环境 ＤＮＡ（ｅＤＮＡ）技术与传统捕捞手
段，每个季度进行了１次共４次采样调查。调查共检出１３个目级阶元的７８种鱼类，其中鲤形目最多，约占
４４％。基于捕获鱼类样本计算的全年香农威纳多样性指数为２．０８，基于ｅＤＮＡ数据计算的全年香农威纳样
性指数值为２．９６，表明崇明岛具有较丰富的鱼类多样性。两种方法检测出共同的优势种为鳊（Ｐａｒａｂｒａｍｉｓ
ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ）、似鳊（Ｐｓｅｕｄｏｂｒａｍａｓｉｍｏｎｉ）、麦穗鱼（Ｐｓｅｕｄｏｒａｓｂｏｒａｐａｒｖａ）、子陵吻虾虎鱼（Ｒｈｉｎｏｇｏｂｉｕｓｇｉｕｒｉｎｕｓ）、大
鳍

/

（Ａｃｈｅｉｌｏｇｎａｔｈｕｓｍａｃｒｏｐｔｅｒｕｓ），表明崇明岛内河鱼类群落结构由淡水鱼类主导。主坐标分析和
ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ检验结果显示东西部群落鱼类组成存在差异（Ｒ２＝０．１０１２，Ｐ＝０．０２７６）。研究结果亦表明
ｅＤＮＡ技术可以作为传统鱼类资源调查的一个重要辅助手段。本研究为崇明岛内河鱼类资源现存状况、合理
利用及保护提供了基础资料。

关键词：ｅＤＮＡ；崇明岛；生态调查；生物多样性
中图分类号：Ｓ９３２．４　　　文献标志码：Ａ

　　上海崇明岛地处长江入海口，岛内河网密
布，蕴含丰富的鱼类资源。过去已有研究围绕崇

明岛鱼类多样性这一方向开展［１３］，但这些研究

中，都仅利用撒网、拖网等传统捕捞方法进行。

某些鱼类具有隐蔽性强、昼伏夜出等生活习性，

使得其难以被捕获。因此，单一利用传统捕捞方

法调查鱼类组成具有一定的局限性，不一定能充

分揭示研究区域的种类组成。

环境ＤＮＡ（ｅＤＮＡ）是指从环境样本中提取到
的ＤＮＡ片段，是来自微生物、动物、植物等不同
物种ＤＮＡ的混合物［４］。通过不同的ＤＮＡ宏条形
码，扩增环境样本中特异的 ＤＮＡ片段，用以检测
环境中物种种类和数量的技术称为 ｅＤＮＡ技术。
近年来，ｅＤＮＡ技术以其灵敏度高、省时高效等特
性在物种监测方面得到广泛应用：王晨等［５］利用

ｅＤＮＡ技术调查了秦淮河鱼类资源；ＡＬＡＭ等［６］

在韩国４条河流发现了多种入侵鱼类；徐念等［７］

在长江中下游检测出长江江豚序列。还有其他

水生生物的研究［８１４］应用 ｅＤＮＡ技术，得到了传
统方法未能获得的信息。目前，已有较多研究将

ｅＤＮＡ技术应用于长江流域鱼类多样性研究
中［５，７８，１５１６］，但尚无关于崇明岛鱼类多样性的研

究。另外，崇明岛内河存在违规捕捞现象，破坏

了鱼类资源［１７］。为实现“长江十年禁渔计划”及

“崇明世界级生态岛”发展目标，在崇明岛开展全

面的鱼类多样性调查十分有必要。本研究以崇

明岛内河为调查区域，利用 ｅＤＮＡ宏条形码技术
结合传统捕捞技术，探究崇明岛内河鱼类资源及

多样性，以期为“长江十年禁渔计划”及“崇明世

界级生态岛”建设的水环境治理和鱼类多样性保

护提供参考。
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１　材料与方法

１．１　样品采集及处理
在崇明岛２条市级河道（南横引河、北横引

河）、数条县级河道、镇级河道、村级河道设置２４
个采样位点（图１）。于２０２０年６月至２０２１年５
月期间，春季（２０２１年５月２５日至２８日）、夏季
（２０２０年６月２８日至７月４日）、秋季（２０２０年
１０月６日至８日）、冬季（２０２１年１月３０日至２
月２日）各进行一次采样工作。对于传统捕捞方
法采样：每个位点放置２张刺网（１００ｍ长 ２指
宽、１００ｍ长４指宽）及２个地笼，放置时间为２
ｈ。在获得位点鱼类标本后，首先拍摄样本照片，
随后将样本装入密封袋并写上采样点信息，放入

便携式冰箱，带回实验室鉴定。ｅＤＮＡ调查方法：
每个位点采集河道表层、中层、底层（每个水层断

面左、中、右）水样共１０Ｌ，混匀后取３Ｌ水样进行
现场真空抽滤。抽滤使用３μｍ孔径的聚碳酸酯
滤膜（ＧＶＳ公司）对ｅＤＮＡ进行截留，每张滤膜过
滤１Ｌ水样，同时每个采样点均抽取１Ｌ蒸馏水
作为空白对照。为避免交叉污染，过滤器和手套

均为一次性，在每个样点采样后丢弃。抽滤前，

抽滤装置均用８４消毒液润洗１次，再用采样点的
水样润洗３次。抽滤完成后将滤膜保存至装有
７００μＬＣＴＡＢ溶液的无菌无酶的２ｍＬ离心管中，
放至便携式冰箱储存（冰箱温度控制在 ０～４
℃），直至带回实验室进行ＤＮＡ提取。

图１　崇明岛内河２４个采样点
Ｆｉｇ．１　２４ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓｉｎｔｈｅｒｉｖｅｒｓｏｆｔｈｅＣｈｏｎｇｍｉｎｇＩｓｌａｎｄ

１．２　形态鉴定及分类
鱼类样品在鉴定前用自来水清洗掉表面泥

沙污垢，然后根据《中国动物志：硬骨鱼纲鲈形目
虾虎鱼亚目》［１８］、《中国动物志：硬骨鱼纲鲤形目

（中卷）》［１９］、《长江口鱼类》［２０］对样品进行鉴定、

分类，记录各物种样本数。

１．３　ｅＤＮＡ提取、扩增及测序
ｅＤＮＡ的提取基于酚氯仿 ＤＮＡ提取法原理，

作出了一些修改。首先将离心管在６５℃下加热
１０ｍｉｎ，随后向离心管内加入氯仿异戊醇混合溶
液（２４∶１），涡旋振荡５分钟后在１５０００ｇ下离心
１５ｍｉｎ，将上清液移入新的无菌无酶的２ｍＬ离心

５３４１
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管中，再依次加入５００μＬ冰镇异丙醇、２５０μＬ浓
度为５摩尔质量的氯化钠溶液，放入－２０℃冰箱
冷冻１小时。冷冻后取出，在１５０００ｇ下离心１５
分钟，轻轻倒出废液。加入１５０μＬ７０％乙醇，在
１５０００ｇ下离心５ｍｉｎ，轻轻倒出废液，再次加入
１５０μＬ７０％酒精及在１５０００ｇ下离心５ｍｉｎ。倒
出废液后，在真空离心空干机中以４５℃空干１０
ｍｉｎ。最后加入１００μＬＴＥ缓冲液，在５５℃下加
热１０ｍｉｎ，得到ｅＤＮＡ溶液。

对于同一样点的３份水样，首先将提取出的
ｅＤＮＡ溶液混成１管，然后分出３个平行管，再而
利用ＭｉＦｉｓｈ鱼类通用引物［２１２２］（表１）进行 ＰＣＲ
扩增。扩增体系与测序文库构建方法一致遵循

ＭＩＹＡ等［２２］所描述，同一样点的３个平行采用同
一组测序接头索引序列以方便后续总结每物种

的序列数。空白对照的实验操作与样品一致。

测序平台为ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑＰＥ１５０（北京诺禾致
源科技股份有限公司）。

表１　本研究中使用的ＭｉＦｉｓｈ引物
Ｔａｂ．１　ＭｉＦｉｓｈｐｒｉｍｅｒｓｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ’ｓｎａｍｅ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒｓ（５′３′）
区域

Ｒｅｇｉｏｎ
ＭｉＦｉｓｈＵＦ ＡＣＡＣＴＣＴＴＴＣＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮＮＮＮＮＮＧＴＣＧＧＴＡＡＡＡＣＴＣＧＴＧＣＣＡＧＣ １２Ｓ
ＭｉＦｉｓｈＵＲ ＧＴＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣＡＧＡＣＧＴＧＴＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮＮＮＮＮＮＣＡＴＡＧＴＧＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣＣＡＧＴＴＴＧ
ＭｉＦｉｓｈＥＦｖ２ ＡＣＡＣＴＣＴＴＴＣＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮＮＮＮＮＮＲＧＴＴＧＧＴＡＡＡＴＣＴＣＧＴＧＣＣＡＧＣ １２Ｓ
ＭｉＦｉｓｈＥＲｖ２ ＧＴＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣＡＧＡＣＧＴＧＴＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮＮＮＮＮＮＧＣＡＴＡＧＴＧＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣＴＡＧＴＴＴＧ
ＭｉＦｉｓｈＵ２Ｆ ＡＣＡＣＴＣＴＴＴＣＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮＮＮＮＮＮＧＣＣＧＧＴＡＡＡＡＣＴＣＧＴＧＣＣＡＧＣ １２Ｓ
ＭｉＦｉｓｈＵ２Ｒ ＧＴＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣＡＧＡＣＧＴＧＴＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮＮＮＮＮＮＣＡＴＡＧＧＡＧＧＧＴＧＴＣＴＡＡＴＣＣＣＣＧＴＴＴＧ

１．４　数据分析
将原始测序数据去除测序接头，上传至

ＭｉＦｉｓｈＰｉｐｅｌｉｎｅ［２３］网站（ｈｔｔｐ：／／ｍｉｔｏｆｉｓｈ．ａｏｒｉ．ｕ
ｔｏｋｙｏ．ａｃ．ｊｐ／ｍｉｆｉｓｈ）进行一站式分析，过程包括序
列组装、引物去除、数据库序列比对。使用的序

列比对数据库为 ＭｉｔｏＦｉｓｈ数据库［２４］，ｅＤＮＡ序列
与数据库序列相似度阈值设置为９７％，即 ｅＤＮＡ
序列与数据库序列有≥９７％相似度时，记录该
ｅＤＮＡ序列及数据库序列对应的物种名称，以此
得到利用ｅＤＮＡ技术检测出的物种信息。将各位
点同种鱼类序列数相加得到该种的总序列数。

最后，分别基于捕获鱼类个体数、ｅＤＮＡ检出鱼类
对应的总序列数，计算４个季节和全年的香农威
纳 （ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ）多 样 性 指 数，并 采 用
ＭｃＮａｕｇｈｔｏｎ优势度指数确定优势种。指数计算
公式如下：

ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ指数：Ｈ′＝ΣＰｉｌｏｇＰｉ，Ｐｉ＝Ｎｉ／Ｎ

（１）
ＭｃＮａｕｇｈｔｏｎ指数：Ｙｉ＝Ｎｉ／Ｎ×ｆｉ （２）
式中：Ｎ为所捕获鱼类总个体数或序列数，Ｎｉ为
第ｉ种鱼类的个体数或序列数，Ｙｉ为第 ｉ种鱼类
的优势度指数（Ｙｉ＞０．０２的物种为优势种），ｆｉ为
第ｉ种鱼类出现的频率。

基于 ｅＤＮＡ检出结果，使用 Ｒ语言中的

ｖｅｇａｎ、ａｐｅ包对 ２４个采样位点进行主坐标分析
（ＰＣｏＡ）。然后根据２４个采样位点的采样位置进
行分组，一组为南支（位点 １、５、８、９、１５、１６、１８、
２０）、北支（位点３、４、７、１４、２２、２４）、竖河（位点２、
６、１０、１１、１２、１３、１７、１９、２１、２３），另一组为西部
（位点１、２、３、４、５、６、７）、中部（位点８、９、１０、１１、
１２、１３、１４、１５）、东部（位点１６、１７、１８、１９、２０、２１、
２２、２３、２４），分析南支、北支、竖河间以及西部、中
部、东 部 河 道 间 物 种 组 成 差 异，并 利 用

ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ检验进行显著性检验。

２　结果

２．１　鱼类组成和多样性
２０２０年至２０２１年４次调查，共采集鱼类样

本２０９５尾，鉴定出３８种鱼类（表２）；ｅＤＮＡ技术
检出７５种鱼类（表３）。综合渔网捕获样本种类
与ｅＤＮＡ技术检出种类，在崇明岛内河共检出７８
种鱼类。其中：鲤形目鱼类最多，有 ３４种，占检
出物种数的４４％；鲈形目次之，有２４种，占检出
物种数的３１％；鲇形目有４种，占检出物种数的
５％；鲻形目、形目都各有 ３种，各占检出物种
数的４％；鲱形目、鲑形目各有２种，各占检出物
种数的３％；鳗鲡目、

(

形目、鲽形目、颌针鱼目、

0

形目、合鳃鱼目都仅有１种，各占检出物种数
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的１％。
基于捕获的鱼类样本种类和数目，计算得到

春季的ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ多样性指数为２．３３，夏季
为１．８２，秋季为２．３４，冬季为２．４９，全年为２．０８。
全年优势种为子陵吻虾虎鱼、似鳊、鳊、麦穗鱼、

大鳍?、中华（表２）。基于 ｅＤＮＡ检出的鱼

类序列数，计算得到春季的 ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ多样
性指数为２．７８，夏季为２．４５，秋季为３．１７，冬季
为２．７１，全年为２．９６。全年优势种为刀鲚、子陵
吻虾虎鱼、斑尾刺虾虎鱼、鲫、鲢、鳙、细鳞鲴、似

鳊、鳊、达氏
1

、蒙古
1

、麦穗鱼、大鳍
/

（表３）。

表２　基于传统捕捞法在崇明岛内河检出的鱼类物种个体数、物种优势度
Ｔａｂ．２　Ｎｕｍｂｅｒｏｆｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓａｎｄｄｏｍｉｎａｎｃｅｉｎｄｅｘ（Ｙ）ｏｆｆｉｓｈｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎ

ｔｈｅｒｉｖｅｒｏｆＣｈｏｎｇｍｉｎｇＩｓｌａｎｄｂａｓｅｄｏｎｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｆｉｓｈｉｎｇｍｅｔｈｏｄ

种类 Ｓｐｅｃｉｅｓ 捕获尾数Ｃａｐｔｕｒｅｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ 优势度 Ｙ

鳗鲡目 Ａｎｇｕｉｌｌｉｆｏｒｍｅｓ
　鳗鲡 Ａｎｇｕｉｌｌａｊａｐｏｎｉｃａ １ ２．０×１０－５

鲻形目 Ｍｕｇｉｌｉｆｏｒｍｅｓ
　鲻 Ｍｕｇｉｌｃｅｐｈａｌｕｓ １ ２．０×１０－５

　
*

Ｌｉｚａｈａｅｍａｔｏｃｈｅｉｌａ １ ２．０×１０－５

鲱形目 Ｃｌｕｐｅｉｆｏｒｍｅｓ
　刀鲚 Ｃｏｉｌｉａｎａｓｕｓ ２５ ４．０×１０－３

鲇形目 Ｓｉｌｕｒｉｆｏｒｍｅｓ
　黄颡鱼 Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ ７ ７．０×１０－４

鲈形目 Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ
　中国花鲈 Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘｍａｃｕｌａｔｕｓ ３ ２．０×１０－４

　鳜 Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ ２ ４．０×１０－５

　小黄黝鱼 Ｍｉｃｒｏｐｅｒｃｏｐｓｓｗｉｎｈｏｎｉｓ ８ ８．０×１０－４

　子陵吻虾虎鱼 Ｒｈｉｎｏｇｏｂｉｕｓｇｉｕｒｉｎｕｓ ８３ ３．５×１０－２

　波氏吻虾虎鱼 Ｒｈｉｎｏｇｏｂｉｕｓｃｌｉｆｆｏｒｄｐｏｐｅｉ １ ２．０×１０－５

　斑尾刺虾虎鱼 Ａｃａｎｔｈｏｇｏｂｉｕｓｏｍｍａｔｕｒｕｓ ６ ５．０×１０－４

　纹缟虾虎鱼 Ｔｒｉｄｅｎｔｉｇｅｒｔｒｉｇｏｎｏｃｅｐｈａｌｕｓ １７ ２．４×１０－３

　髭缟虾虎鱼 Ｔｒｉｄｅｎｔｉｇｅｒｂａｒｂａｔｕｓ ２ ４．０×１０－５

　弹涂鱼 Ｐｅｒｉｏｐｈｔｈａｌｍｕｓｃａｎｔｏｎｅｎｓｉｓ １ ２．０×１０－５

鲤形目 Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ
　赤眼鳟 Ｓｑｕａｌｉｏｂａｒｂｕｓｃｕｒｒｉｃｕｌｕｓ ２ ４．０×１０－５

　草鱼 Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｉｄｅｌｌｕｓ １ ２．０×１０－５

　鲫 Ｃａｒａｓｓｉｕｓａｕｒａｔｕｓ ２ ４．６×１０－３

　鲤 Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏ ３ ２．０×１０－４

　鲢 Ｈｙｐｏｐｈｔｈａｌｍｉｃｈｔｈｙｓｍｏｌｉｔｒｉｘ ２ ４．０×１０－５

　银鲴 Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓａｒｇｅｎｔｅａ １ ２．０×１０－５

　黄尾鲴 Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓｄａｖｉｄｉ ４ ２．０×１０－４

　似鳊 Ｐｓｅｕｄｏｂｒａｍａｓｉｍｏｎｉ １００２ ４．０×１０－１

　鳊 Ｐａｒａｂｒａｍｉｓｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ １０４ ４．１×１０－２

　
2

Ｈｅｍｉｃｕｌｔｅｒｌｅｕｃｉｓｃｕｌｕｓ ３５ ８．４×１０－３

　贝氏
2

Ｈｅｍｉｃｕｌｔｅｒｂｌｅｅｋｅｒｉ １７ １．７×１０－３

　红鳍原
1

Ｃｕｌｔｒｉｃｈｔｈｙｓｅｒｙｔｈｒｏｐｔｅｒｕｓ ４５ ２．７×１０－３

　翘嘴
1

Ｃｕｌｔｅｒａｌｂｕｒｎｕｓ ５５ １．４×１０－２

　达氏
1

Ｃｕｌｔｅｒｄａｂｒｙｉｄａｂｒｙｉ ６８ ９．５×１０－３

　蒙古
1

Ｃｕｌｔｅｒｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ １ ２．０×１０－５

　银飘鱼 Ｐｓｅｕｄｏｌａｕｂｕｃａｓｉｎｅｎｓｉｓ ６ ６．０×１０－４

　棒花鱼 Ａｂｂｏｔｔｉｎａｒｉｖｕｌａｒｉｓ ３２ ５．８×１０－３

　麦穗鱼 Ｐｓｅｕｄｏｒａｓｂｏｒａｐａｒｖａ ２５２ ９．５×１０－２

　银
3

Ｓｑｕａｌｉｄｕｓａｒｇｅｎｔａｔｕｓ ２ ４．０×１０－５

　蛇
3

Ｓａｕｒｏｇｏｂｉｏｄａｂｒｙｉ ３ ２．０×１０－４

　大鳍
/

Ａｃｈｅｉｌｏｇｎａｔｈｕｓｍａｃｒｏｐｔｅｒｕｓ ８０ ２．２×１０－２

　兴凯
/

Ａｃｈｅｉｌｏｇｎａｔｈｕｓｃｈａｎｋａｅｎｓｉｓ ６ ６．０×１０－４

　高体 Ｒｈｏｄｅｕｓｏｃｅｌｌａｔｕｓ ５８ １．２×１０－２

　中华 Ｒｈｏｄｅｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ １３７ ３．５×１０－２

注：Ｙ＞２×１０－２的物种为优势种。
Ｎｏｔｅｓ：ＦｉｓｈｓｐｅｃｉｅｓｗａｓｄｅｆｉｎｅｄａｓｄｏｍｉｎａｎｔｓｐｅｃｉｅｓｗｈｉｌｅＹ＞２×１０－２．
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表３　基于ｅＤＮＡ技术在崇明岛内河检出的鱼类物种序列数、物种优势度
Ｔａｂ．３　Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄｄｏｍｉｎａｎｃｅｉｎｄｅｘ（Ｙ）ｏｆｆｉｓｈｄｅｔｅｃｔｅｄ

ｉｎｔｈｅｒｉｖｅｒｏｆＣｈｏｎｇｍｉｎｇＩｓｌａｎｄｂａｓｅｄｏｎｅＤＮＡｍｅｔｈｏｄ

种类 Ｓｐｅｃｉｅｓ 检出序列数 Ｄｅｔｅｃｔｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓ 优势度 Ｙ

鳗鲡目 Ａｎｇｕｉｌｌｉｆｏｒｍｅｓ
　鳗鲡 Ａｎｇｕｉｌｌａｊａｐｏｎｉｃａ ３７１ ４．２×１０－７

鲻形目 Ｍｕｇｉｌｉｆｏｒｍｅｓ
　鲻 Ｍｕｇｉｌｃｅｐｈａｌｕｓ ８３８２ ９．５×１０－６

　
*

Ｌｉｚａｈａｅｍａｔｏｃｈｅｉｌａ ９１６５２５ １．２×１０－２

　棱
*

Ｌｉｚａｃａｒｉｎａｔｕｓ ４５６６ ２．６×１０－６

(

形目Ｃａｒａｎｇｉｆｏｒｍｅｓ
　四指马鲅 Ｅｌｅｕｔｈｅｒｏｎｅｍａｔｅｔｒａｄａｃｔｙｌｕｍ ４１４３ ２．１×１０－５

鲱形目 Ｃｌｕｐｅｉｆｏｒｍｅｓ
　刀鲚 Ｃｏｉｌｉａｎａｓｕｓ ７７４６０５８ １．１×１０－１

　凤鲚 Ｃｏｉｌｉａｍｙｓｔｕｓ ８２０９５ ５．１×１０－４

鲇形目 Ｓｉｌｕｒｉｆｏｒｍｅｓ
　黄颡鱼 Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ ７７５９９５ １．１×１０－２

　光泽黄颡鱼 Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｇｒｕｓｎｉｔｉｄｕｓ ２３０７７ １．２×１０－４

　圆尾拟
4

Ｐｓｅｕｄｏｂａｇｒｕｓｔｅｎｕｉｓ ８３ ９．４×１０－８

　鲇 Ｓｉｌｕｒｕｓａｓｏｔｕｓ ３０９４０ ３．１×１０－４

鲑形目 Ｓａｌｍｏｎｉｆｏｒｍｅｓ
　陈氏新银鱼 Ｎｅｏｓａｌａｎｘｔａｎｇｋａｈｋｅｉｉ １２８９７ ３．６×１０－５

　大银鱼 Ｐｒｏｔｏｓａｌａｎｘｈｙａｌｏｃｒａｎｉｕｓ ２１７４５ ２．３×１０－４

鲽形目 Ｐｌｅｕｒｏｎｅｃｔｉｆｏｒｍｅｓ
　窄体舌鳎 Ｃｙｎｏｇｌｏｓｓｕｓｇｒａｃｉｌｉｓ １１１６８ １．９×１０－５

颌针鱼目 Ｂｅｌｏｎｉｆｏｒｍｅｓ
　间下

5

Ｈｙｐｏｒｈａｍｐｈｕｓｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｓ ６０９３６ １．４×１０－４

0

形目 Ｃｙｐｒｉｎｏｄｏｎｔｉｆｏｒｍｅｓ
　食蚊鱼 Ｇａｍｂｕｓｉａａｆｆｉｎｉｓ ２７４２０６ ３．７×１０－３

合鳃鱼目 Ｓｙｎｂｒａｎｃｈｉｆｏｒｍｅｓ
　黄鳝 Ｍｏｎｏｐｔｅｒｕｓａｌｂｕｓ １０１４ ２．３×１０－６

鲈形目 Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ
　中国花鲈 Ｌａｔｅｏｌａｂｒａｘｍａｃｕｌａｔｕｓ ２３１０９３ ２．５×１０－３

　大口黑鲈 Ｍｉｃｒｏｐｔｅｒｕｓｓａｌｍｏｉｄｅｓ １９２７５ ５．５×１０－５

　鳜 Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｃｈｕａｔｓｉ ４４６８５７ ５．９×１０－３

　大眼鳜 Ｓｉｎｉｐｅｒｃａｋｎｅｒｉ ９５ １．６×１０－７

　大黄鱼 Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓｃｒｏｃｅａ ３５０９ ５．９×１０－６

　
6

Ｍｉｉｃｈｔｈｙｓｍｉｉｕｙ ３５６４ ６．０×１０－６

　小黄黝鱼 Ｍｉｃｒｏｐｅｒｃｏｐｓｓｗｉｎｈｏｎｉｓ １６６５８８ １．８×１０－３

　子陵吻虾虎鱼 Ｒｈｉｎｏｇｏｂｉｕｓｇｉｕｒｉｎｕｓ ５６９２５３３ ７．７×１０－２

　斑尾刺虾虎鱼 Ａｃａｎｔｈｏｇｏｂｉｕｓｏｍｍａｔｕｒｕｓ １７６０９８７ ２．４×１０－２

　纹缟虾虎鱼 Ｔｒｉｄｅｎｔｉｇｅｒｔｒｉｇｏｎｏｃｅｐｈａｌｕｓ ８１２９０９ １．１×１０－２

　髭缟虾虎鱼 Ｔｒｉｄｅｎｔｉｇｅｒｂａｒｂａｔｕｓ １２２４８３６ １．６×１０－２

　粘皮鲻虾虎鱼 Ｍｕｇｉｌｏｇｏｂｉｕｓｍｙｘｏｄｅｒｍｕｓ ６１０５８ ４．５×１０－４

　红鳗虾虎鱼 Ｏｄｏｎｔａｍｂｌｙｏｐｕｓｒｕｂｉｃｕｎｄｕｓ ６０６２ １．４×１０－５

　孔虾虎鱼 Ｔｒｙｐａｕｃｈｅｎｖａｇｉｎａ １９２０５ １．６×１０－４

　台江拟虾虎鱼 Ｐｓｅｕｄｏｇｏｂｉｕｓｔａｉｊｉａｎｇｅｎｓｉｓ ２８５７ ９．７×１０－６

　大弹涂鱼 Ｂｏｌｅｏｐｈｔｈａｌｍｕｓｐｅｃｔｉｎｉｒｏｓｔｒｉｓ ２０７６６５ ２．８×１０－３

　河川沙塘鳢 Ｏｄｏｎｔｏｂｕｔｉｓｐｏｔａｍｏｐｈｉｌａ １２１１９９ ５．５×１０－４

　尖头塘鳢 Ｅｌｅｏｔｒｉｓｏｘｙｃｅｐｈａｌａ １８０６４５ １．５×１０－３

　中华乌塘鳢 Ｂｏｓｔｒｙｃｈｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ ２３１ １．３×１０－７

　尼罗罗非鱼 Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ １９４５３ １．５×１０－４

　乌鳢 Ｃｈａｎｎａａｒｇｕｓ ６８７１５ ８．５×１０－４

　圆尾斗鱼 Ｍａｃｒｏｐｏｄｕｓｏｃｅｌｌａｔｕｓ ７６８３ ４．３×１０－５
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续表３

种类 Ｓｐｅｃｉｅｓ 检出序列数 Ｄｅｔｅｃｔｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓ 优势度 Ｙ

鲤形目 Ｃｙｐｒｉｎｉｆｏｒｍｅｓ
　赤眼鳟 Ｓｑｕａｌｉｏｂａｒｂｕｓｃｕｒｒｉｃｕｌｕｓ ３０１１２ １．５×１０－４

　草鱼 Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｉｄｅｌｌｕｓ ２５５８１９ ３．２×１０－３

　
7

Ｅｌｏｐｉｃｈｔｈｙｓｂａｍｂｕｓａ １１０４２０８ １．５×１０－２

　鲫 Ｃａｒａｓｓｉｕｓａｕｒａｔｕｓ ８２９６８７８ １．１×１０－１

　鲤 Ｃｙｐｒｉｎｕｓｃａｒｐｉｏ ３５９２５ ２．８×１０－４

　鲢 Ｈｙｐｏｐｈｔｈａｌｍｉｃｈｔｈｙｓｍｏｌｉｔｒｉｘ ２６６５９３０ ３．６×１０－２

　鳙 Ｈｙｐｏｐｈｔｈａｌｍｉｃｈｔｈｙｓｎｏｂｉｌｉｓ １０００４２６ １．３×１０－２

　似
8

Ｔｏｘａｂｒａｍｉｓｓｗｉｎｈｏｎｉｓ ５２０１ ２．６×１０－５

　银鲴 Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓａｒｇｅｎｔｅａ １０４６ １．２×１０－６

　黄尾鲴 Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓｄａｖｉｄｉ １８４９９５ １．０×１０－３

　细鳞鲴 Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓｍｉｃｒｏｌｅｐｉｓ ３９１７２２６ ５．３×１０－２

　团头鲂 Ｍｅｇａｌｏｂｒａｍａａｍｂｌｙｃｅｐｈａｌａ ３８８３８１ ５．２×１０－３

　似鳊 Ｐｓｅｕｄｏｂｒａｍａｓｉｍｏｎｉ ７７８７６７６ １．１×１０－１

　鳊 Ｐａｒａｂｒａｍｉｓｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ ５０８８７７２ ６．９×１０－２

　
9

Ｈｅｍｉｃｕｌｔｅｒｌｅｕｃｉｓｃｕｌｕｓ ５６３９ ７．７×１０－５

　贝氏
9

Ｈｅｍｉｃｕｌｔｅｒｂｌｅｅｋｅｒｉ ３０４９６ ４．１×１０－４

　红鳍原
1

Ｃｕｌｔｒｉｃｈｔｈｙｓｅｒｙｔｈｒｏｐｔｅｒｕｓ ８１５７９５ １．１×１０－２

　翘嘴
1

Ｃｕｌｔｅｒａｌｂｕｒｎｕｓ ７９３２１ ８．５×１０－４

　达氏
1

Ｃｕｌｔｅｒｄａｂｒｙｉｄａｂｒｙｉ ４６６７１５６ ６．３×１０－２

　蒙古
1

Ｃｕｌｔｅｒｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ２９８６５４９ ４．１×１０－２

　银飘鱼 Ｐｓｅｕｄｏｌａｕｂｕｃａｓｉｎｅｎｓｉｓ ５９２ １．０×１０－６

　棒花鱼 Ａｂｂｏｔｔｉｎａｒｉｖｕｌａｒｉｓ ８２３２２ ８．８×１０－４

　花
:

Ｈｅｍｉｂａｒｂｕｓｍａｃｕｌａｔｕｓ １３５１３ ４．６×１０－５

　麦穗鱼 Ｐｓｅｕｄｏｒａｓｂｏｒａｐａｒｖａ ２６８８０１５ ３．６×１０－２

　黑鳍
;

Ｓａｒｃｏｃｈｅｉｌｉｃｈｔｈｙｓｎｉｇｒｉｐｉｎｎｉｓ ２２５１９ ３．８×１０－５

　银
3

Ｓｑｕａｌｉｄｕｓａｒｇｅｎｔａｔｕｓ １７１６ ３．９×１０－６

　泥鳅 Ｍｉｓｇｕｒｎｕｓａｎｇｕｉｌｌｉｃａｕｄａｔｕｓ ８５９５ ２．４×１０－５

　中华刺鳅 Ｓｉｎｏｂｄｅｌｌａｓｉｎｅｎｓｉｓ ３５２９ １．０×１０－５

　大鳍
/

Ａｃｈｅｉｌｏｇｎａｔｈｕｓｍａｃｒｏｐｔｅｒｕｓ ７６７２６２３ １．０×１０－１

　兴凯
/

Ａｃｈｅｉｌｏｇｎａｔｈｕｓｃｈａｎｋａｅｎｓｉｓ １１２９９０９ １．５×１０－２

　斜方
/

Ａｃｈｅｉｌｏｇｎａｔｈｕｓｒｈｏｍｂｅｕｓ １６４９１４ １．７×１０－３

　高体 Ｒｈｏｄｅｕｓｏｃｅｌｌａｔｕｓ ６９７０６３ ９．５×１０－３

　中华 Ｒｈｏｄｅｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ １０８９３９ ６．８×１０－４

形目Ｔｅｔｒｏｄｏｎｔｉｆｏｒｍｅｓ
　虫纹东方 Ｔａｋｉｆｕｇｕｖｅｒｍｉｃｕｌａｒｉｓ ５３４ １．２×１０－６

　弓斑东方 Ｔａｋｉｆｕｇｕｏｃｅｌｌａｔｕｓ ７１ １．２×１０－７

　黄鳍东方 Ｔａｋｉｆｕｇｕｘａｎｔｈｏｐｔｅｒｕｓ ５６４６１１ ７．３×１０－３

注：Ｙ＞２×１０－２的物种为优势种。
Ｎｏｔｅｓ：ＦｉｓｈｓｐｅｃｉｅｓｗａｓｄｅｆｉｎｅｄａｓｄｏｍｉｎａｎｔｓｐｅｃｉｅｓｗｈｉｌｅＹ＞２×１０－２．

２．２　鱼类种类组成区域差异
使用 ＰＣｏＡ将数据降为二维，ＰＣｏ１和 ＰＣｏ２

两个主坐标共解释 ２４．３％的差异。在 ＰＣｏＡ图
中，无论在南支、北支、竖河组（图 ２）或西部、中
部、东部组（图３）中，组内各小组重叠较多，没显

著分开。ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ检验结果（表４）表明：南
支、北支、竖河组间可解释部分（Ｒ２）较小，无显著
差异；东部与西部组间 Ｒ２最大，两组间鱼类种类
组成存在差异；其余组间鱼类种类组成无显著差

异。
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图２　南支、北支、竖河组主坐标分析
Ｆｉｇ．２　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｒｏｕｐｏｆ
ｔｈｅｓｏｕｔｈｂｒａｎｃｈ，ｎｏｒｔｈｂｒａｎｃｈ，ａｎｄｖｅｒｔｉｃａｌｂｒａｎｃｈ

图３　西部、中部、东部组主坐标分析
Ｆｉｇ．３　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｒｏｕｐ

ｏｆｗｅｓｔｅｒｎ，ｍｉｄｄｌｅ，ａｎｄｅａｓｔｅｒｎ

表４　两大组内各小组间ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ检验
Ｔａｂ．４　ＰＥＲＭＡＮＯＶＡｔｅｓｔｂｅｔｗｅｅｎｓｕｂｇｒｏｕｐｓ

ｉｎｔｗｏｍａｉｎｇｒｏｕｐｓ

分组Ｇｒｏｕｐｓ
统计值Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｖａｌｕｅ
Ｆ Ｒ２ Ｐ

组一ＧｒｏｕｐⅠ
南支北支 ＳｏｕｔｈＢｒａｎｃｈＮｏｒｔｈＢｒａｎｃｈ ０．８８７１０．０６８８０．４３６７
南支竖河ＳｏｕｔｈＢｒａｎｃｈＶｅｒｔｉｃａｌＢｒａｎｃｈ０．８３１３０．０４９４０．６５２２
北支竖河ＮｏｒｔｈＢｒａｎｃｈＶｅｒｔｉｃａｌＢｒａｎｃｈ１．００１５０．０６６８０．４７０８
组二ＧｒｏｕｐⅡ
东部西部 ＥａｓｔｅｒｎＷｅｓｔｅｒｎ １．５７６５０．１０１２０．０２７６

东部中部 ＥａｓｔｅｒｎＭｉｄｄｌｅ １．４０６８０．０８５７０．０７３７
西部中部 ＷｅｓｔｅｒｎＭｉｄｄｌｅ １．１７７３０．０８３００．２０８７

注：“”表示在Ｐ＜０．０５水平上差异显著。
Ｎｏｔｅｓ：“”ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔｔｈｅｌｅｖｅｌｏｆＰ＜０．０５．

３　讨论

３．１　崇明岛内河鱼类多样性
在α多样性上，本调查除了检出常见的淡水

鱼类，如鲫、草、鲤等，也检出了洄游鱼类，如鳗鲡

（降海洄游）、刀鲚（溯河洄游）等；近海鱼类，如

鲻、
*

、中国花鲈等；海洋鱼类，如大黄鱼、
6

等。

崇明岛内河河网水体为“闸控型”，长江水从南部

闸口流入，北部闸口流出［２５］，而近年又出现崇明

岛北支盐水倒灌加剧［２６］，水体环境为咸淡水，为

淡水、洄游、近海鱼类、海洋鱼类同时存在提供条

件。另一方面，依据 ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ指数的评价
标准［２７］，２＜Ｈ′≤ ３表明物种较丰富。基于鱼类
个体数和 ｅＤＮＡ序列计算的全年 ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ
指数均在此区间中，表明整体上崇明岛内河鱼类

资源仍处于较为丰富阶段。检出的鱼类与张涛

等［２］在２００４—２００６年、从婷婷等［３］在２０１８年捕
获的鱼类种类基本相同，表明近年崇明岛内河鱼

类种类数处于较为稳定状态，而本研究利用

ｅＤＮＡ技术，更检出了以往未被捕获的鱼类物种，
进一步揭示了崇明岛内河鱼类种类多样性。另

外，基于ｅＤＮＡ序列计算结果显示，春、秋两季的
Ｈ′值较夏、冬两季高。基于鱼类个体数计算结果
也显示春季的 Ｈ′值高于夏季，然后在秋季增大。
而长江口是许多鱼类的产卵场、育幼场和索饵

场，产卵群体多在５月达到盛期，索饵群体多在
６—８月达到盛期［２０］。同时，大多数鲤科鱼类的

繁殖产卵季在４—６月［２０，２８］。Ｈ′值在春、秋两季
的上升，可能是由于产卵群体和索饵群体从长江

口进入崇明岛和内河淡水鱼类繁殖增长所致。

在β多样性上，ＰＣｏＡ和ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ分析表明，
种类分布差异主要出现在东西组间。造成此结
果的原因可能是崇明岛内河自西向东盐度具有

差异［２９］，可容纳的鱼类种类不相同；其次，崇明岛

东部发展着重生态保护，西部生产方式以种植

业、渔业为主，西部相较于东部渔业捕捞压力大，

造成鱼类资源相较于东部少。

优势种是指对群落结构和群落环境的形成

有明显控制作用的物种［３０］。两种方法计算出的

共同优势种为鳊、似鳊、麦穗鱼、子陵吻虾虎鱼、

大鳍
/

，均为杂食性淡水鱼类，表明崇明岛内河

鱼类群落结构仍然由淡水鱼类主导，并且可能由

于杂食性鱼类的营养来源更多，更容易成为优势

种。另一方面，麦穗鱼对水质污染较敏感，被认

为可用作环境污染的指示物种［３１］，麦穗鱼为本次

调查中的优势种，也侧面反映崇明岛内河水环境

治理成效。但值得注意的是，大鳍
/

也是优势种

之一，有研究表明：大鳍
/

通过排泄影响水体悬
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浮有机物含量从而降低水体透明度，并且会促进

蓝藻成为浮游植物群落中的优势种，被认为对水

环境有负面影响［３２］，后续的水环境治理应关注此

物种在河道中的丰度。

３．２　ｅＤＮＡ技术与传统捕捞法的比较
本调查中，刺网／地笼捕获种类与ｅＤＮＡ技术

检出种类相差４３种，ｅＤＮＡ未检测到传统捕捞法
获得的３种鱼类：弹涂鱼、波氏吻虾虎鱼、蛇

3

。

仅ｅＤＮＡ技术检出的鱼类为圆尾拟
4

、红鳗虾虎

鱼、孔虾虎鱼、中华乌塘鳢、乌鳢、泥鳅、中华刺鳅

等底层鱼类，其中孔虾虎鱼、中华乌塘鳢都栖息

于洞穴或水体底层、在崇明野生资源较少［２０，３３］；

乌鳢生活在沿岸底泥水草丛生区［３４］；泥鳅生活在

水体底层，水温过高或过低时会潜入底泥中［３５］；

中华刺鳅栖息于有水草的岸边底层，白天一般潜

伏在水底［３６］。此４次调查均在白天时间进行，最
晚不过晚上７时。考虑到在每个位点布置的刺
网出现“刺网挂底”现象的可能性，每张刺网均尽

量不触及河床。地笼一般放置过夜，但因考虑到

采样的效率和安全性，本研究中地笼在每个采样

点都仅放置２ｈ。另外，传统捕捞法也没有捕获
例如食蚊鱼、间下

5

等小型中上层鱼类。考虑到

网眼孔径太小无法捕获中大型鱼类的问题，本研

究使用的刺网网眼孔径最小为２指，因此无法捕
获食蚊鱼这类小型中上层鱼类。以上原因造成

了本调查利用传统方法采样的一些缺陷：无法捕

获个体小、隐蔽性强、昼伏夜出的鱼类物种。利

用ｅＤＮＡ技术，可以弥补这些缺点，检测出传统方
法难以采集到的物种。尽管如此，对于某些近海

鱼类及所有海洋鱼类，本调查均没有采集到实

体。先前有研究［３７］指出，ｅＤＮＡ可随着水流漂
移，因此，利用 ｅＤＮＡ技术检出的海洋鱼类 ＤＮＡ
可能是从崇明岛外围长江口海域漂入，个体在崇

明岛内河道并不存在。此外，ｅＤＮＡ技术还检出
了非本地鱼类：尼罗罗非鱼、大口黑鲈，这两种鱼

类在国内均为水产养殖品种，在崇明岛内河中检

出，可能采样点附近存在水产养殖场、饭店或居

民住宅，由于个别个体从养殖场逃逸，养殖场、饭

店或居民住宅直接排放废水到内河环境，养殖鱼

类的ＤＮＡ随废水进入内河，随后 ＤＮＡ在采样点
被采集检出。这些因素都会造成对本地真实鱼

类多样性的误判。

３．３　ｅＤＮＡ技术在鱼类多样性调查中的作用
ｅＤＮＡ技术检测鱼类多样性的原理是利用特

定引物扩增鱼类序列，然后根据扩增的序列再比

对到数据库上已有的序列，得出检出鱼类物种。

但由于引物特性，某些鱼类物种序列无法被扩

增，或者数据库的不完整性，扩增出的序列无法

对比数据库已知序列中，这两种原因都会导致

ｅＤＮＡ结果的“假阴性”。目前，已有针对 ｅＤＮＡ
采样与分析流程优化的研究［３８］。本研究中

ｅＤＮＡ技术亦无法检出由传统方法捕获的弹涂
鱼、波氏吻虾虎鱼、蛇

3

，这可能由以上两种原因

造成。因此，ｅＤＮＡ技术在引物设计等方面还需
要进一步完善，而且还需物种序列信息丰富、不

断更新完整的数据库支持。

综上，本调查结合传统捕捞法和ｅＤＮＡ技术，
揭示了崇明岛内河鱼类种类组成、鱼类物种多样

性现状，也侧面反映崇明河道水环境现状。同

时，ｅＤＮＡ技术能检测出传统鱼类多样性调查手
段难以捕获的物种，可以作为鱼类资源调查的一

个重要补充手段。
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