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基于环境DNA技术的黑潮-亲潮交汇区夏季鱼类物种多样性分析
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摘　要： 西北太平洋黑潮-亲潮交汇区是世界上最高产的渔区之一，鱼类资源众多。为了解交汇区鱼类群

落的生物多样性，保护和合理开发利用该海域的渔业资源，利用环境 DNA（Environmental DNA，eDNA）技术

对夏季西北太平洋黑潮与亲潮交汇区进行鱼类多样性分析，通过 22个站点水样的采集、DNA 提取及测序，

共检测出 22目 30科 44属 51种海水鱼类，其中灯笼鱼科种类最多，共 17种，占鱼类物种总数的 33. 33%。此

外，相对丰度较高的物种为宽尾臂灯鱼、西钻光鱼、日本背灯鱼、远东拟沙丁鱼、斑点多纪鲀、瓦氏角灯鱼、

斑头六线鱼、日本鲭、日本海 、黑潮眶灯鱼。站点间 Alpha 多样性差异较大，总体上呈现高纬度断面生物

多样性低，低纬度断面生物多样性高的特点。冗余分析表明，影响交汇区鱼类群落结构的主要环境因子为

溶解氧。研究证明了 eDNA 技术用于监测西北太平洋黑潮-亲潮交汇区鱼类多样性及其空间分布的可行

性。
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西北太平洋黑潮-亲潮交汇区（The Kuroshio-
Oyashio confluence region，KOCR），是黑潮延伸体

（Kuroshio extension，KE）与亲潮（Oyashio，OY）交

汇的海区［1-2］。交汇区南部水体主要保持着黑潮

延伸体高温高盐的特性，北侧的水体为低温低盐

亲潮水，中部形成温盐特性差异显著的锋区。这

种独特的温盐结构，使该区域的鱼类群落组成与

物种多样性特征与周边海域形成较大差异［3-4］。
由于寒暖洋流裹挟的物质和能量在该海域交汇

融合，使得其海底丰富的无机物等营养物质被抬

升，为海洋生物提供了良好的繁殖和生存环境，

促使日本鲭（Scomber japonicus）、远东拟沙丁鱼

（Sardinops melanostictus）、日 本 乌 鲂（Brama 
japonica）等大量经济鱼种聚集于此，成为最高产

的渔区之一。近年来各沿海国持续加大对西北

太平洋海域的捕捞力度［5］，使该海域捕捞压力剧

增，渔业资源变动频繁，为保证该海域的渔业资

源的可持续利用与开发，需要对渔区内的渔业资

源进行长期有效的监测调查。

大洋性鱼类是海洋生态系统中的关键类群

之一，作为海洋食物网中的重要一环，在生态系

统的能量流动与营养循环中发挥着不可替代的

作用，具有重要的生态价值，其物种多样性是海

洋生态系统健康监测的一个关键指标［6-8］。传统

的大洋性鱼类多样性调查方法多以网具捕捞（如

拖网、围网、刺网）为主，这些方法通常面临生态

破坏性大、专业形态学知识要求高、耗时耗力等

问题［9-10］，具有一定的局限性。因此，鱼类物种多

样性调查亟须新的有效的监测技术和方案。环

境 DNA（Environmental DNA，eDNA）技术是指从

土壤［11］、沉积物［12］、水体［13］等环境样品中直接提

取生物体残留的DNA片段后，利用测序技术对生

物进行定性或定量分析，是一种非侵入性且成本

效益高的监测方法［14-15］。MIYA 等［16］和 ZHANG
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等［17］开发的鱼类通用引物，为通过 eDNA 技术进

行鱼类物种多样性研究提供了条件［16-17］。此后，

eDNA 方法被广泛应用于鱼类的多样性研究中，

多项研究［18-21］表明，eDNA方法调查结果较传统方

法检测到的鱼种更为丰富，具有效率高、分辨率

高、采样无损伤性等特点，是一种可靠的海洋鱼

类多样性监测工具。

目前针对西北太平洋鱼类种类组成和生物多

样性已有相应研究。KHORUZHIY［22］在 2004—
2009 年夏季使用中上层拖网对西北太平洋千岛

群岛（Kuril Islands）附近游泳动物的物种组成与

丰度特征进行调查，共捕获鱼类 66种，分属于 37
科 55 属。王良明［23］根据 2015—2016 年在西北

太平洋进行的两个航次的灯光围网调查资料，

研究了西北太平洋公海区域中上层游泳动物的

多样性，共捕获鱼类 132种。马超等［24］根据 2018
年灯光敷网渔船的调查数据评估了西北太平洋

的鱼类物种多样性，结果表明：研究海域种类组

成较为单一，多样性水平较低。这些研究大多

是基于灯光诱集的捕捞方式，分析结果偏向具

有趋光性的鱼类物种，具有较大的选择性。由

于独特的海洋环境和地理条件，西北太平洋黑

潮-亲潮交汇区拥有丰富的渔业资源，是重要的

渔业作业海区，应进行长期监测以促进该海域

海洋保护措施的制定和渔业资源的科学管理。

然而在传统的西北太平洋的鱼类多样性调查

中，针对黑潮-亲潮交汇区进行的专门调查报道

较少，尚且缺乏对交汇区内部鱼类多样性分布

特征的认识。

本研究利用 eDNA技术对夏季西北太平洋黑

潮与亲潮交汇区的鱼类多样性进行调查，并分析

鱼类物种组成及空间分布特征。旨在明确交汇

区内部鱼类多样性特征，探讨环境DNA技术在交

汇区监测鱼类多样性及空间分布的可行性，为西

北太平洋海域鱼类资源可持续开发提供基础数

据支持和科学依据。

1　材料与方法

1. 1　环境DNA样品采集

研究样品由上海海洋大学“淞航”号科学调

查船 2022年 6—8月采集于西北太平洋。共选取

位于亲潮-黑潮交汇区的 22 个站点，KE（黑潮延

伸体）断面 9个站点、KOCR（黑潮-亲潮交汇区）断

面7个站点、OY（亲潮）断面6个站点，各站点编号

及分布见图 1。使用带有 SBE 911 Plus CTD 系统

（Sea-Bird Scientific，美国）的 Niskin 瓶（24×20 L）
在不同站点采集表层海水样品（深度为 5 m），每

个站点各取 5个平行样。所有水样采集完后均直

接利用直径 47 mm，孔径 0.45 μm 的混合纤维素

酯（Mixed cellulose ester，MCE）滤膜进行真空抽

滤，每张滤膜抽滤体积为 10 L，同时设置灭菌双

蒸水（ddH2O）的阴性对照。抽滤完成后将滤膜

放入 1.5 mL 棕色离心管中，冻存至-80 ℃冰箱备

用。水深、浊度、水温、盐度、pH及溶解氧等相关

环 境 因 子 数 据 采 用 温 盐 深 测 量 系 统

（Conductivity-temperature-depth， CTD）与水样同

步采集。

1. 2　环境DNA提取、扩增及测序

采用 DNeasy Blood & Tissue Kit（Qiagen，德
国）试剂盒提取 eDNA，操作流程参照试剂盒说明

书。提取完成的 eDNA 经分光光度计测定浓度，

使用琼脂糖凝胶电泳法检验其片段大小和质量，

于 -20 ℃ 冰 箱 保 存 备 用 。 使 用 已 报 道 的 鱼

类 12S rRNA 基 因 通 用 引 物 MiFish-U-F ： 5'-
GTCGGTAAAACTCGTGCCAGC-3' 和 MiFish-U-
R： 5'-CATAGTGGGGTATCTAATCCCAGTTTG-3'
进行 PCR扩增［16］。扩增体系 25 μL，包含 5×反应

缓冲液和 5×GC 缓冲液各 5 μL，dNTP 2 μL，正反

向引物各 1 μL，模板 DNA 2 μL，双蒸水 8.75 μL，
Q5 DNA 聚合酶 0.25 μL。PCR 反应流程为 98 ℃
预变性 2 min，98 ℃变性 15 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃
延伸 30 s，从第二步开始循环 30次，最后 72 ℃延

伸 5 min。同时以 ddH2O 作为阴性对照进行相同

的 PCR 流程以检测有无污染。使用琼脂糖凝胶

电泳检验PCR产物大小和质量，扩增产物送至上

海派森诺生物科技有限公司进行 Illumina MiSeq
平台双端（Paired-end）测序。

1. 3　生物信息学分析

测序产生的原始序列采用 Vsearch聚类方案

进行处理［25］，使用软件 Cutadapt（v2.3）切除序列

的引物片段，并弃去未匹配引物的序列。使用软

件Vsearch（v2.13.4_linux_x86_64）拼接序列，并去

除重复序列和嵌合体，从而获得高质量的有效序

列，最后在 97%相似度水平下将高质量的序列聚

类为可操作分类单元（Operational taxonomic unit，
OTU）。删除所有样本中绝对丰度为 1 的 OTU
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（singletons OTUs）及其代表序列，并分别输出代

表序列和 OTU 表。将 OTU 代表序列在 NCBI
（https：//www.ncbi.nlm.nih.gov/）和 MitoFish（http：//
mitofish.aori.u-tokyo.ac.jp/download.html）两个参考

数据库中与已知序列进行同源性比对从而实现

物种注释并在数据库网站上获取相应序列的分

类学信息。

通过Alpha多样性来反映研究区域的鱼类物

种多样性，使用 QIIME2 软件［26］分别计算了各站

点的 Chao1 指数（SChao1）、Observed species 指数

（Sobs）、Simpson 指数（D'）、Shannon 指数（H'）和

Pielou's evenness 指 数（J'）。 Chao1 指 数 和

Observed species 指数用于体现群落物种的丰富

度［27］，计算方法为

SChao1 = Sobs + F1 (F1 - 1)
2 (F2 + 1) （1）

式中：Sobs为样本OTU总数；F1、F2分别为仅含 1条

和2条序列的OTU数量。

Shannon 指数和 Simpson 指数用于反映群落

物种的多样性［28-29］，计算方法如下：

H' = -∑i = 1
Sobs pi log2 pi （2）

D' = 1 - ∑i = 1
Sobs p2

i （3）
式中：pi 为样本中第 i 个 OTU 包含的序列数所占

样本所有 OTU 包含的总序列数的比值；Sobs为样

本的OTU总数。

Pielou's evenness 指数用于反映群落物种的

均匀度和生物量差异［30］。计算方法为

J' = H
lnSobs

（4）
式中：H'为 Shannon 指数；Sobs 指样本 OTU 总数。

利用 R 语言的 pheatmap 包与 Venn Diagram 包分

别绘制各站点物种组成热图和花瓣图，比较不同

站点鱼类物种组成的差异。使用 Vegan 包中的

decorana 函数进行消除趋势对应分析（Detrended 
correspondence analysis，DCA），以判断使用基于

线性模型的冗余分析（Redundancy analysis，RDA）
或基于单峰模型的典型相关分析（Canonical 
correlation analysis，CCA）的方法，从而探究影响

鱼类群落分布的主要环境因子。DCA 中排序轴

梯度长度（Gradient length）大于 4.0，选用 CCA，反

之选用 RDA［31］。利用 Canoco 5 软件完成 RDA 图

或CCA图的绘制。

图1　2022年6—8月西北太平洋亲潮-黑潮交汇区 eDNA水样采集站点图
Fig. 1　Map of eDNA water sampling sites in the Kuroshio-Oyashio confluence region of the Northwest Pacific Ocean 

from June to August 2022
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2　结果

2. 1　鱼类物种组成

在 DNA 提取和 PCR 操作过程中设置的空白

对照组检测结果为阴性，表明试验过程中无污

染。22个样本经高通量测序共获得 3 676 104条

原始序列，经去噪、拼接和去除嵌合体并按 97%
相似性共聚类形成1 283个OTU。

将所有的OTU在NCBI（https：//www.ncbi.nlm.
nih.gov/）和MitoFish（http：//mitofish.aori.u-tokyo.ac.
jp/download.html）两个参考数据库中进行物种比

对注释，在数据库NCBI中共比对得到 14目 14科

29 属 34 种鱼，在 MitoFish 中共比对得到 18 目 24
科 35属 41种鱼，综合两个数据库共检测出 22目

30科 44属 51种鱼类（图 2，表 1）。其中灯笼鱼目

（Myctophiformes）灯笼鱼科（Myctophidae）的种类

最多，总计 17种，占鱼类物种总数的 33.33%。从

物种数量上看，断面 KE 与断面 KOCR 的鱼类种

群更为丰富，均检出42种鱼类物种，断面OY检出

物种较少，为34种（表1）。

基于各采样点的相对序列丰度检测到的优

势鱼种见图 3，丰度排名前 10的物种分别为宽尾

臂 灯 鱼（Stenobrachius nannochir）、西 钻 光 鱼

（Gonostoma atlanticum） 、 日 本 背 灯 鱼

（Notoscopelus japonicus）、远东拟沙丁鱼、斑点多纪

鲀 （Takifugu poecilonotus） 、瓦 氏 角 灯 鱼

（Ceratoscopelus warmingii） 、斑 头 六 线 鱼

（Hexagrammos agrammus）、日 本 鲭 、日 本 海
（Nematalosa japonica）、黑 潮 眶 灯 鱼（Diaphus 
kuroshio）。10 个物种在 3 个断面均有检出，其中

宽尾臂灯鱼、西钻光鱼、远东拟沙丁鱼、斑头六线

鱼、日本鲭、日本海 在22个站点均被检测到。

图2　西北太平洋黑潮-亲潮交汇区鱼类OTU划分和分类地位鉴定结果
Fig. 2　Result of OTU division and classification taxon identification of fish in the Kuroshio-Oyashio confluence 

region of the Northwest Pacific Ocean
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表1　基于 eDNA宏条形码技术在西北太平洋黑潮-亲潮交汇区各断面及数据库的鱼类检出情况
Tab. 1　Fish detection in sections and databases in the Kuroshio-Oyashio confluence region of the Northwest Pacific 

Ocean based on eDNA macro barcode technology

银鲛科Chimaeridae
真鲨科Carcharhinidae
康吉鳗科Congridae
海鳗科Muraenesocidae
深海鲑科Bathylagidae
大鳞蜥鱼科Notosudidae
颌针鱼科Belonidae

科Hemiramphidae
马鲅科Polynemidae
鲱科Clupeidae

鳀科Engraulidae
金线鱼科Nemipteridae
鳕科Gadidae
长尾鳕科Macrouridae
天竺鲷科Apogonidae
鲻科Mugilidae
灯笼鱼科Myctophidae

六线鱼科Hexagrammidae
平鲉科Sebastidae
鲂 科Triglidae
锦鳚科Pholidae
绵鳚科Zoarcidae
鲽科Pleuronectidae

鲑科Salmonidae
乌鲂科Bramidae
鲭科Scombridae

黑线银鲛Chimaera phantasma

大青鲨Prionace glauca

星康吉鳗Conger myriaster

海鳗Muraenesox cinereus

太平洋深海鲑Bathylagus pacificus

哈氏弱蜥鱼Scopelosaurus harryi

横带扁颌针鱼Ablennes hians

日本下 鱼Hyporhamphus sajori

五指马鲅Polydactylus plebeius

日本海  Nematalosa japonica

远东拟沙丁鱼Sardinops melanostictus

日本鳀Engraulis japonicus

横带副眶棘鲈Parascolopsis inermis

狭鳕Gadus chalcogrammus

哈氏腔吻鳕Coelorinchus hubbsi

细条天竺鲷 Jaydia lineata

 Planiliza haematocheilus

后光虹灯鱼Bolinichthys distofax

瓦氏角灯鱼Ceratoscopelus warmingii

汤氏角灯鱼Ceratoscopelus townsendi

粗鳞灯笼鱼Myctophum asperum

黑潮眶灯鱼Diaphus kuroshio

巨眶灯鱼Diaphus gigas

细眶灯鱼Diaphus subtilis

高体电灯鱼Electrona risso

壮灯鱼属Hygophum sp.
莱氏壮灯鱼Hygophum reinhardtii

杨氏炬灯鱼Lampadena yaquinae

闪光灯笼鱼Myctophum nitidulum

日本背灯鱼Notoscopelus japonicus

宽尾臂灯鱼Stenobrachius nannochir

白身臂灯鱼Stenobrachius leucopsarus

长体标灯鱼Symbolophorus californiensis

埃氏标灯鱼Symbolophorus evermanni

斑头六线鱼Hexagrammos agrammus

巴拉望平鲉Sebastes baramenuke

棘绿鳍鱼Chelidonichthys spinosus

粗棘云鳚Pholis crassispina

日本蛇绵鳚Lycenchelys remissaria

星斑川鲽Platichthys stellatus

黄腹鲽Pleuronectes quadrituberculatus

大麻哈鱼Oncorhynchus keta

日本乌鲂Brama japonica

扁舵鲣Auxis thazard

-
-

0.091
0.093
0.252
0.006
0.023
1.716
0.010
3.863
3.003
0.085
0.054
0.346
0.001
0.003
0.002
2.036
0.633
-

0.412
1.369
0.299
0.008
0.014
0.198
0.026
0.125
2.224
0.176

71.313
0.008
0.004
0.167
1.639
0.213
0.112
-

0.003
-

0.001
0.006
-

0.003

0.013
0.003
-

0.123
0.616
0.131
0.003
0.002
0.003
0.534
6.785
0.003
1.355
0.230
0.001
0.110
0.089
0.018
6.138
0.002
-

1.903
-
-

0.001
0.003
-

0.294
0.010

15.625
43.670

0.012
0.124
0.031
2.020
0.189
0.190
0.001
-

0.088
0.214
0.041
-

0.028

0.009
0.028
-

0.006
2.120
-

0.002
-
-

0.048
4.945
-

0.002
0.509
-

0.004
-
-

0.246
-
-

0.011
-
-
-

0.246
-

0.272
-

2.397
73.440

0.018
0.370
0.067
3.933
0.018
0.007
0.135
-

0.020
1.093
0.031
0.022
2.264

√
√
√
√
√
√
√
√

√
√

√
√
√
√
√
√
√
√
√
√
√
√

√
√

√
√
√
√
√
√

√
√
√
√
√

√
√

√

√

√
√
√
√
√
√

√
√
√

√

√

√
√
√
√
√
√

√
√

√

√
√

√
√
√

科
Family

物种
Species

相对丰度Relative abundance/%
KE KOCR OY

数据库Database
MotiFish NCBI
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带鱼科Trichiuridae
钻光鱼科Gonostomatidae
海龙科Syngnathidae
鲀科Tetraodontidae

日本鲭Scomberja ponicus

澳洲鲭Scomber australasicus

日本带鱼Trichiurus japonicus

西钻光鱼Gonostoma atlanticum

薛氏海龙Syngnathus schlegeli

棕斑腹刺鲀Lagocephalus spadiceus

斑点多纪鲀Takifugu poecilonotus

汇总Total

1.329
-
-

2.256
-

0.323
5.562

100.000

2.185
0.010
0.001

17.143
-
-

0.055
100.000

2.033
0.004
0.290
0.585
0.028
-

4.797
100.000

√
√
√
√
√
√
√

41种

√
√
√

√

34种

·续表1·
科

Family
物种

Species
相对丰度Relative abundance/%

KE KOCR OY
数据库Database

MotiFish NCBI

注：-表示在该断面未监测到该鱼类；√表示该鱼类在数据库中得到匹配。

Notes： - indicates that the fish has not been detected in the section； √ indicates that the fish is matched in the database.

2. 2　鱼类物种多样性

由物种稀疏曲线可知，所有站点测序深度均

达到平台期，表明每个样本的数据量足够进行鱼

类物种多样性的分析（图 4）。各样本的鱼类群落

Alpha 多样性如表 2 所示，丰富度方面，Chao1 指

数为 30.20~76.50，Observed species 指数为 25.00~
49.00，两者的变化趋势一致；多样性方面，Shannon
指数为0.36~2.93，Simpson指数为0.066 9~0.786 3，

两者的分布趋势也基本对应；代表群落物种均匀

度的Pielou's evenness指数为0.101 7~0.899 2。各

站点之间的 Alpha多样性存在差异，站点 KOCR7
与KE5具有较高的Chao1指数和Observed species
指数，站点 OY4 丰富度较低；Shannon 指数和

Simpson 指数最高的两个站点为 KE3 和 KE5，最
低的站点为OY3；Pielou's evenness指数结果表明

站点KE3均匀度最高，站点OY3最低。

图3　各采样站点优势鱼类物种组成
Fig. 3　Composition of dominant fish species at each sampling station
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图4　西北太平洋黑潮-亲潮交汇区不同采样站点物种Alpha多样性指数稀疏曲线
Fig. 4　Sparse curve of species alpha diversity index at different sampling stations in the Kuroshio-Oyashio 

confluence region of the Northwest Pacific Ocean

表2　西北太平洋黑潮-亲潮交汇区鱼类物种相对丰度的Alpha多样性指数
Tab. 2　Alpha diversity index of relative abundance of fish species in the Kuroshio-Oyashio confluence 

region of the Northwest Pacific Ocean

样本编号
Sample ID

KE1
KE2
KE3
KE4
KE5
KE6
KE7
KE8
KE9
KOCR1
KOCR2
KOCR3
KOCR4
KOCR5
KOCR6
KOCR7
OY1
OY2
OY3
OY4
OY5
OY6

物种数量指数
Observed species index

30.00
32.00
26.00
33.00
49.00
34.00
33.00
32.00
32.00
26.00
31.00
42.00
37.00
43.00
34.00
46.00
34.00
27.00
34.00
25.00
31.00
30.00

Chao1指数
Chao1 index

36.00
45.20
35.00
38.63
56.33
49.00
37.20
34.00
36.00
30.20
76.50
53.00
46.17
50.86
47.75
57.38
38.67
34.00
40.00
32.00
37.00
37.00

香农-威纳多样性
指数

Shannon index
1.08
2.16
2.93
2.00
2.91
0.66
2.49
1.39
1.29
1.65
1.82
0.51
1.32
1.53
1.50
1.77
0.62
2.23
0.36
1.59
1.73
2.55

辛普森指数
Simpson index

0.266 8
0.741 8
0.760 4
0.508 4
0.786 3
0.182 9
0.724 8
0.542 6
0.444 0
0.502 2
0.593 1
0.109 2
0.550 9
0.557 9
0.394 3
0.609 6
0.199 1
0.657 0
0.069 9
0.589 8
0.492 9
0.714 0

皮卢均匀度指数
Pielou's evenness 

index
0.317 2
0.623 2
0.899 2
0.571 3
0.748 7
0.186 5
0.712 1
0.401 7
0.372 3
0.506 5
0.530 5
0.135 6
0.366 0
0.406 3
0.424 7
0.461 7
0.176 0
0.675 3
0.101 7
0.493 6
0.504 8
0.750 2
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2. 3　样本间鱼类物种差异分析

利用 R 软件绘制了 22 个站点共有 OTU 花瓣

图（图5a），所有样本共有OTU数量为5，所占比例

较低；具有独有 OTU的站点有 14个，每个站点含

独有 OTU 的数量较低，均低于 5 个。比较 3 个断

面海域鱼类物种的组成情况（图 5b），黑潮延伸体

流经海域的特有 OTU 数量最多，交汇区次之，亲

潮流经海域最少。基于种水平的鱼类物种组成

热图显示（图 6），不同站点的鱼类物种组成存在

差异，从站点聚类来看，站点 KE3 与 OY3 具有最

大的相似性。从物种聚类上看，物种扁舵鲣

（Auxis thazard）与日本带鱼（Trichiurus japonicus）
在不同站点的分布最相似。观察不同站点的物

种丰度表达量，站点 KOCR7 和 KE5 的鱼类物种

丰富度和多样性较高，站点 OY3 多样性较低，这

与2.2节Alpha多样性指数结果一致。

2. 4　鱼类多样性与环境因子的相关性

DCA去趋势分析结果显示：排序轴梯度长度

（Gradient length）的值为 2.28，小于 4.0，因此对西

北太平洋黑潮-亲潮交汇区鱼类多样性与环境因

子进行 RDA 分析。本研究所用的环境数据如表

3，结果显示：溶解氧（P=0.004）对西北太黑潮-亲
潮交汇区鱼类分布有显著影响，多数鱼类物种分

布与溶解氧呈正相关（表 4，图 7）。各物种分布较

散，无聚集趋势。

3　讨论

3. 1　西北太平洋黑潮-亲潮交汇区鱼类群落物

种组成

在西北太平洋海域，由北向南的亲潮与北上

的黑潮交汇，带来了大量的浮游动植物，形成了

众多小型中上层鱼类产卵洄游索饵的重要场所，

鱼类资源十分丰富。本研究在夏季通过 eDNA技

术对西北太平洋黑潮与亲潮交汇区进行了鱼类

多样性分析，通过采集少量的海水样本实现了对

研究海域鱼种多样性的快速调查。在 22个站点

的海水样本中共检测出 22 目 30 科 44 属 51 种海

水鱼类，经与全球生物多样性信息网络（Global 
biodiversity information facility，GBIF，https：//www.
gbif.org/）进行对比，发现这些鱼类在西北太平洋

海域黑潮-亲潮交汇区的历史捕捞数据中均有出

现。在 51种检测出的海水鱼类中，以灯笼鱼科种

类最多，同历史调查结果一致［22-23，32］，符合西北太

平洋灯笼鱼科种类众多且分布广泛的特点［33］。

本研究分别使用 NCBI 与 MitoFish 两个数据库进

行物种注释，结果显示两个数据库中均能注释的

物种数量有 24 个，10 个物种仅由 NCBI 注释出，

MitoFish 单独注释物种 17 个，表明 MitoFish 数据

库对西北太平洋鱼类具有更高的覆盖率，且结合

两个数据库能够提高检测效率。

图5　西北太平洋黑潮-亲潮交汇区各采样站点和断面的共有OTU花瓣图
Fig. 5　Petal map of OTU shared by different sampling stations and sections in the Kuroshio-Oyashio confluence 

region of the Northwest Pacific Ocean
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颜色代表站点的对应物种的丰度表达量，由绿到棕表示对应样本中该种丰度逐渐降低。
Different color codes represent the expression of different species in different samples，and from green to brown， the abundance in corresponding 
samples gradually decreases.

图6　西北太平洋黑潮-亲潮交汇区鱼类物种组成热图
Fig. 6　Heat map of fish species composition in the Kuroshio-Oyashio confluence 

region of the Northwest Pacific Ocean detected by eDNA
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表4　RDA分析中各环境因子的重要程度
Tab. 4　Importance of each environmental factor in RDA analysis

环境因子名称
Name

溶解氧Dissolved oxygen
叶绿素 a Chlorophyll-a
pH
浊度Turbidity
温度Temperature
盐度Salinity
电导率Conductivity

解释度
Explains/%

8.1
5.2
4.8
4.7
4.9
3.8
5.0

贡献度
Contribution/%

22.1
14.4
13.1
12.9
13.3
10.5
13.6

伪F统计量
Pseudo-F

1.8
1.1
1.1
1.0
1.1
0.8
1.1

显著性水平
P

0.004**

0.276
0.368
0.380
0.332
0.742
0.386

注：**.P＜0.01，差异极显著。
Notes： **.P＜0.01，the difference is extremely significant.

表3　RDA分析中各站点的环境因子参数
Tab. 3　Environmental factor parameters of each site in RDA analysis

站点
Staion

KE1
KE2
KE3
KE4
KE5
KE6
KE7
KE8
KE9
KOCR1
KOCR2
KOCR3
KOCR4
KOCR5
KOCR6
KOCR7
OY1
OY2
OY3
OY4
OY5
OY6

温度
Temperature/℃

18.49
27.15
15.94
26.59
16.36
14.98
20.43
15.58
20.13
17.41
16.17

9.11
18.88
22.57
20.98
15.47
15.74
20.71
15.08
13.54
21.05
18.56

电导率
Conductivity/
（S/cm）

4.56
5.31
4.02
4.35
4.27
4.18
4.64
2.65
1.69
1.47
4.33
0.85
4.60
4.80
4.75
4.20
4.14
2.04
2.02
2.87
2.39
4.19

溶解氧
Dissolved 

oxygen/（mg/L）
79.90
70.72
77.79
77.30
79.28
83.28
80.53
79.49
81.18
72.86
79.21
88.46
73.81
72.18
74.34
68.45
69.46
80.04
72.86
63.18
71.31
77.05

pH

7.93
7.53
7.79
7.92
8.44
7.97
8.08

10.04
7.61
6.50
6.94
6.94
8.66
6.47
7.81
7.98
8.06
7.91
7.39
9.19
6.90

10.00

浊度
Turbidity/NTU

0.47
0.35
0.48
0.35
0.51
0.50
0.42
0.52
0.35
0.49
0.46
0.62
0.48
0.37
0.38
0.49
0.47
0.34
0.48
0.48
0.40
0.40

盐度
Salinity
34.29
33.39
31.82
27.20
33.61
34.00
33.41
21.01
11.08
10.43
34.27

7.36
34.31
32.99
33.90
33.77
32.99
13.69
16.14
23.02
16.92
31.24

叶绿素 a
Chlorophyll-a/

（mg/L）
0.68
0.26
1.23
0.57
1.81
1.73
0.32
3.16
0.35
0.90
1.03
2.78
0.34
0.24
0.29
1.98
0.75
0.30
1.19
1.55
0.43
0.45
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基于灯光围网与灯光敷网传统渔业调查表

明，西北太平洋海域为高产渔区，种类组成较少，

种间竞争低，优势种组成较为稳定，夏季以日本

鲭和远东拟沙丁鱼占绝对优势。按 OTU 相对丰

度产生的优势物种中两种鱼类均有出现，且两者

在 22个站点中的均有出现，但其优势度并未排在

前列。推测是由于采样方式带来的偏差，灯光围

网与灯光敷网都是通过集鱼灯把趋光性鱼类诱

集成群后进行捕捞，对于趋光性强的日本鲭和远

东拟沙丁鱼，能够捕捞到较大的生物量，而 eDNA
方法是基于水样的采集，对于鱼类是否趋光并没

有选择性，因此可能导致两种鱼类在不同调查方

法中优势种排序存在差异。

3. 2　西北太平洋黑潮-亲潮交汇区鱼类多样性

及空间分布

本研究采用 Alpha 多样性指数（表 2）来表征

西北太平洋的鱼类物种多样性。Shannon指数为

0.36~2.93，依据 Shannon-Wiener 指数的评价标

Temp. 温度； Cond. 电导率；Sal. 盐度；DO. 溶解氧；Turb. 浊度；Chl. a. 叶绿素 a；sp1. 宽尾臂灯鱼；sp2. 西钻光鱼；sp3. 日本背灯鱼；sp4.
远东拟沙丁鱼；sp5. 斑点多纪鲀；sp6. 瓦氏角灯鱼；sp7. 斑头六线鱼；sp8. 日本鲭；sp9. 日本海 ；sp10. 黑潮眶灯鱼；sp11. 后光虹灯鱼；
sp12. 太平洋深海鲑；sp13. 闪光灯笼鱼；sp14. 横带副眶棘鲈；sp15. 日本下 鱼；sp16. 扁舵鲣；sp17. 黄腹鲽；sp18. 狭鳕；sp19. 杨氏炬
灯鱼；sp20. 巴拉望平鲉；sp21. 长体标灯鱼；sp22. 粗鳞灯笼鱼；sp23. 壮灯鱼属；sp24. 棕斑腹刺鲀；sp25. 巨眶灯鱼；sp26. 埃氏标灯鱼；
sp27. 海鳗；sp28. 棘绿鳍鱼；sp29. 日本带鱼；sp30. 哈氏弱蜥鱼；sp31. 细条天竺鲷；sp32. 星斑川鲽；sp33. ；sp34. 粗棘云鳚；sp35. 星
康吉鳗；sp36. 日本鳀；sp37. 大麻哈鱼；sp38. 白身臂灯鱼；sp39. 横带扁颌针鱼；sp40. 莱氏壮灯鱼；sp41. 黑线银鲛；sp42. 大青鲨；sp43.
薛氏海龙；sp44. 高体电灯鱼；sp45. 日本乌鲂；sp46. 澳洲鲭；sp47. 五指马鲅；sp48. 细眶灯鱼；sp49. 哈氏腔吻鳕；sp50. 汤氏角灯鱼；
sp51. 日本蛇绵鳚。
Temp. Temperature；Cond. Conductivity；Sal. Salinity；DO. Dissolved oxygen；Turb. Turbidity；Chl. a Chlorophyll-a；sp1. Stenobrachius 
nannochir；sp2. Gonostoma atlanticum；sp3. Notoscopelus japonicus；sp4. Sardinops melanostictus；sp5. Takifugu poecilonotus；sp6. Ceratoscopelus 
warmingii；sp7. Hexagrammos agrammus；sp8. Scomber japonicus；sp9. Nematalosa japonica；sp10. Diaphus kuroshio；sp11. Bolinichthys 
distofax；sp12. Bathylagus pacificus； sp13. Myctophum nitidulum；sp14. Parascolopsis inermis；sp15. Hyporhamphus sajori；sp16. Auxis thazard；
sp17. Pleuronectes quadrituberculatus；sp18. Gadus chalcogrammus； sp19. Lampadena yaquinae；sp20. Sebastes baramenuke；sp21.
Symbolophorus californiensis；sp22. Myctophum asperum；sp23. Hygophum sp.  CBM：ZF：14740；sp24. Lagocephalus spadiceus；sp25. Diaphus 
gigas；sp26. Symbolophorus evermanni；sp27. Muraenesox cinereus；sp28. Chelidonichthys spinosus；sp29. Trichiurus japonicus；sp30.
Scopelosaurus harryi；sp31. Jaydia lineata；sp32. Platichthys stellatus；sp33. Planiliza haematocheilus；sp34. Pholis crassispina；sp35. Conger 
myriaster；sp36. Engraulis japonicus； sp37. Oncorhynchus keta； sp38. Stenobrachius leucopsarus；sp39. Ablennes hians；sp40. Hygophum 
reinhardtii；sp41. Chimaera phantasma；sp42. Prionace glauca；sp43. Syngnathus schlegeli；sp44. Electrona risso；sp45. Brama japonica；sp46.
Scomber australasicus；sp47. Polydactylus plebeius；sp48. Diaphus subtilis；sp49. Coelorinchus hubbsi；sp50. Ceratoscopelus townsendi；sp51.
Lycenchelys remissaria.

图7　西北太平洋黑潮-亲潮交汇区鱼类群落结构与环境因子之间的冗余分析
Fig. 7　Redundancy analysis of fish community structure and environmental factors in the Kuroshio-Oyashio 

confluence region of the Northwest Pacific Ocean
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准，表明物种较丰富［34-35］。而基于灯光围网的西

北太鱼类多样性调查表明［23］，Shannon 指数为 0~
1.74，略低于本研究的分析结果，主要原因可能是

传统采样方法具有一定的选择性，采集物种多为

中上层种类，同时在西北太平洋这样的高产渔

区，生态环境有利于优势种的繁殖生长，使这些

物种形成较高的生物量，而生物量较高会导致多

样性指数整体较低［36］。
站点 KOCR7 与 KE5 具有较高的 Chao1 指数

和 Observed species 指数，站点 OY4 丰富度较低；

Shannon 指数和 Simpson 指数最高的两个站点为

KE3 和 KE5，最低的站点为 OY3。丰富度和多样

性较高的站点位于纬度较低的 KE 断面与 KOCR
断面，多样性低的站点均位于纬度较高的 OY 断

面。同时 3 个断面共有 OTU 的花瓣图显示（图

5b），各断面独有 OTU 的数量排序为 KE 断面>
KOCR断面>OY断面。多样性水平总体上表现为

南高北低的特点，与王良明［23］、王雪华等［37］开展

的两项基于灯光围网捕捞的调查研究中鱼类多

样性分布特征一致。大量研究［38-40］表明，从极地

到热带，开阔海域的生物多样性随着纬度的降低

而增加，被称为纬度多样性梯度（Latitudinal 
diversity gradient，LDG），是一种重要的生物多样

性格局，本研究的多样性分布特征也符合这种分

布格局。同时，基于声学对于交汇区浮游动物分

布特征的研究［41］表明，黑潮流经海域的浮游动物

的散射强度明显高于亲潮流经区域，浮游动物丰

度的增加为鱼类提供了更为丰富的饵料，进一步

促进了鱼类的聚集，使多样性水平升高。

3. 3　西北太平洋黑潮-亲潮交汇区鱼类多样性

分布与环境因子的关系

生物群落分布受环境因素的综合影响，不同

水体中环境因素对群落结构的影响也存在差异。

RUTTERFORD 等［42］对 2005—2018 年期间 23 次

调查收集的东北大西洋 198种海洋鱼类丰度数据

与环境数据进行分析，发现温度是研究海域内驱

动鱼类群落结构变化的关键因素，其次是盐度和

深度。RODRIGUEZ等［43］探讨了欧洲伊比利亚上

升流系统中非生物和生物因素对鱼类水平分布

的影响，结果表明：深度、海表面温度、地转速度

和中型浮游植物的生物量是主要的影响因素。

邹沁东等［44］分析了浙江大陈岛礁海域鱼类群落

的时空格局，发现深度、表层温度、底层盐度和底

层温度为影响该海域鱼类群落结构的首要环境

因子。王晨等［45］对秦淮河 eDNA 的研究表明，鱼

类群落分布主要受溶解氧、总有机碳、总氮、总磷

和化学需氧量的影响。本研究结果表明，夏季西

北太平洋黑潮与亲潮交汇区鱼类丰富度与溶解

氧呈显著正相关（P<0.05）。同时，数据显示 3 个

断面的平均溶解氧浓度的大小为 KE（78.83 mg/
L）>KOCR（75.61 mg/L）>OY（72.32 mg/L），与鱼类

物种多样性水平的变化趋势相一致（表 3）。海水

中溶解氧含量会影响鱼类的呼吸，从而影响鱼类

的游泳速度和代谢速率，同时低氧环境容易造成

鱼卵和幼鱼的死亡，影响鱼类的繁殖［46-47］。多项

研究表明，溶解氧是影响西北太平洋海域中上层

鱼类分布与丰度的重要环境因子之一。HAN
等［48］应 用 3D 卷 积 神 经 网 络（3D convolutional 
neural networks，3DCNN）模型分析了西北太平洋

海域日本鲭渔获量和渔场的时空变化特征，结果

显示：预测西北太平洋鲐鱼中心渔场最重要的变

量依次为溶解氧、叶绿素和海表面温度。刘思源

等［49］总结发现西北太平洋远东拟沙丁鱼的需氧

量要高于日本鲭，远东拟沙丁鱼更容易向溶氧量

高、流速快的水层聚集。YAMAMOTO 等［50］认为

溶解氧是影响西北太平洋日本鳀生长的限制性

环境因子。HONG 等［51］研究表明大马哈鱼的渔

获量与海水中溶解氧含量呈显著的正相关关系。

黑潮延伸体处的海水受到中尺度涡流诱导的上

升流影响，富含溶解氧和营养物质的深层海水被

带到海表，从而增加了表层水体中的溶解氧含

量，因此造成了该区域鱼类物种多样性的分布更

容易受到溶解氧的影响［3，52-54］。
本研究利用 eDNA技术分析了西北太平洋黑

潮-亲潮交汇区海域夏季鱼类物种多样性，通过

野外采集研究区域表层海水 22个站点的水样，进

行高通量测序及数据分析，获得了丰富的鱼类物

种信息并获取了鱼类的空间分布特征，表明该技

术在西北太平洋海域鱼类物种多样性研究中有

较好的应用前景。但本研究仍有不足，由于

eDNA 分析中的分类鉴定完全依赖于参考数据

库，因此需要对更多的鱼类资源，特别是研究区

域本地物种的参考序列进行补充。同时本研究

缺乏不同季节的鱼类多样性数据，在未来的研究

中，应完善不同季节的鱼类数据，实现鱼类多样

性在时间和空间上的全面对比，从而全面了解西
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信息，进一步为鱼类资源的合理利用和开发提供
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Fish diversity analysis of the Kuroshio-Oyashio confluence region in 
summer based on environmental DNA technology

LIANG Xuhong1， WANG Congcong1，2，3，4， LIU Yang1，2，3，4，5， YU Yewei1，5， SONG Chenghui1

（1. College of Marine Living Resource Sciences and Management ， Shanghai Ocean University， Shanghai  201306，China； 
2. Key Laboratory of Sustainable Exploitation of Oceanic Fisheries Resources， Ministry of Education，Shanghai  201306，China； 
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Abstract: The Kuroshio-Oyashio confluence region of the Northwest Pacific Ocean is one of the most 
productive fishing areas， which is rich of fish resources.  In order to understand the biodiversity of fish 
communities in the confluence region and to protect and exploit fishery resources properly， we used 
environmental DNA （eDNA）  to analyze the fish diversity in the Kurishio-Oyashio confluence region during 
the summer.  A total of 51 species of marine fishes （22 orders，30 families and 44 genera）  were detected 
among 22 water sampling stations using high-throughput sequencing analysis.  The Myctophidae family was the 
richest in species， comprising 33. 33% of the detected fish species.  In addition， the primary species with 
higher relative abundance were Stenobrachius nannochir， Gonostoma atlanticum， Notoscopelus japonicus， 
Sardinops melanostictus， Takifugu poecilonotus， Ceratoscopelus warmingii， Hexagrammos agrammus， 
Scomber japonicus， Nematalosa japonica and Diaphus kuroshio.  The alpha diversity among stations was 
obviously different， and there were higher biodiversity in low-latitude sections than that of high-latitude 
sections.  Redundancy analysis showed that the content of dissolved oxygen was the main environment factor 
impacting the fish species composition.  The results indicated that eDNA can be a useful method for monitoring 
fish diversity and spatial distribution in the Kuroshio-Oyashio confluence region.
Key words: environmental DNA； Kuroshio-Oyashio confluence region； fish； biodiversity
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