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摘　 要: 【目的】 明确于桥水库鱼类多样性现状, 对比形态学鉴定与环境 DNA(eDNA)技术在鱼类资

源调查中的应用效果, 为水库水生态环境保护提供数据支撑。 【方法】 2022—2023 年, 采用三层定置

刺网与地笼在 5 个站位捕捞鱼类并进行形态学捕捞鉴定, 结合 Pinkas 相对重要性指数分析优势种,
通过生态位宽度与重叠模型解析种间关系; 2023 年 5—10 月同步采集各站位 eDNA 样品, 基于 12 S

 

rDNA 基因引物进行 PCR 扩增与高通量测序, 并完成物种注释, 利用 α 多样性指数分析群落特征。
【结果】 形态学鉴定共捕获鱼类 24 种, 隶属于 5 目 10 科 23 属, 鲤形目占比 66. 67%, 优势种为鲤、
子陵吻虾虎鱼等 6 种, 占渔获物生物量的 72. 34%; 主要鱼类生态位宽度范围 0. 07 ~ 1. 12, 无广生态

位物种, 276 个种对中 25. 72%存在显著重叠, 鲤形目鲤科鱼类重叠程度最高。 eDNA 技术注释鱼类

25 种, 隶属于 5 目 11 科 18 属, 鲤、 鳙平均相对丰度分别达 38. 53%、 21. 96%; S4 站位 Chao1 指数

(41)和 Shannon 指数(2. 236 4)最高, S18 站位最低(Shannon 指数 1. 399 4)。 两种方法共有种类占比

12. 8%, 综合分析显示水库可能存在 40 种鱼类。 【结论】 于桥水库鱼类以鲤形目为主, 群落结构受环

境异质性影响显著, eDNA 技术可有效补充形态学鉴定的局限性, 二者结合能更全面评估鱼类多样

性, 为库区生态保护提供了科学依据。
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Abstract:
 

[Objective]To
 

clarify
 

the
 

current
 

status
 

of
 

fish
 

diversity
 

in
 

Yuqiao
 

Reservoir,
 

compare
 

the
 

application
 

effectiveness
 

of
 

morphological
 

identification
 

and
 

environmental
 

DNA
 

( eDNA)
 

technology
 

in
 

fish
 

resource
 

surveys,
 

and
 

provide
 

data
 

support
 

for
 

protection
 

of
 

the
 

reservoir’s
 

water
 

ecological
 

environment. [Methods]From
 

2022
 

to
 

2023,
 

fish
 

were
 

collected
 

using
 

three-layer
 

gillnets
 

and
 

ground
 

cages
 

at
 

five
 

sampling
 

sites,
 

followed
 

by
 

morphological
 

identification.
 

Dominant
 

species
 

were
 

analyzed
 

using
 

the
 

Pinkas
 

index
 

of
 

relative
 

importance,
 

and
 

interspecific
 

relationships
 

were
 

analyzed
 

using
 

niche
 

breadth
 

and
 

overlap
 

models.
 

From
 

May
 

to
 

October
 

2023,
 

eDNA
 

samples
 

were
 

collected
 

synchronously
 

at
 

each
 

sampling
 

site.
 

PCR
 

amplification
 

and
 

high-
throughput

 

sequencing
 

were
 

performed
 

based
 

on
 

12 S
 

rDNA
 

gene
 

primers,
 

species
 

annotation
 

was
 

completed,
 

and
 

community
 

characteristics
 

were
 

analyzed
 

using
 

α-diversity
 

indices. [Results]A
 

total
 

of
 

24
 

fish
 

species
 

were
 

captured
 

through
 

morphological
 

identification,
 

belonging
 

to
 

5
 

orders,
 

10
 

families,
 

and
 

23
 

genera.
 

Cypriniformes
 

accounted
 

for
 

66. 67%.
 

Six
 

dominant
 

species,
 

including
 

Cyprinus
 

carpio
 

and
 

Rhinogobius
 

giurinus,
 

accounted
 

for
 

72. 34%
 

of
 

the
 

total
 

catch
 

biomass.
 

The
 

niche
 

breadth
 

of
 

major
 

fish
 

species
 

ranged
 

from
 

0. 07
 

to
 

1. 12,
 

with
 

no
 

broad-niche
 

species
 

observed.
 

Significant
 

overlap
 

was
 

observed
 

in
 

25. 72%
 

of
 

the
 

276
 

species
 

pairs,
 

and
 

the
 

degree
 

of
 

overlap
 

was
 

highest
 

among
 

Cyprinidae
 

species
 

within
 

Cypriniformes.
 

A
 

total
 

of
 

25
 

fish
 

species
 

were
 

annotated
 

using
 

eDNA
 

technology,
 

belonging
 

to
 

5
 

orders,
 

11
 

families,
 

and
 

18
 

genera.
 

The
 

average
 

relative
 

abundances
 

of
 

Cyprinus
 

carpio
 

and
 

Aristichthys
 

nobilis
 

reached
 

38. 53%
 

and
 

21. 96%,
 

respectively.
 

The
 

Chao1
 

index
 

(41)
 

and
 

Shannon
 

index
 

(2. 236 4)
 

at
 

station
 

S4
 

were
 

the
 

highest,
 

while
 

station
 

S18
 

showed
 

the
 

lowest
 

values
 

(Shannon
 

index
 

1. 399 4).
 

12. 8%
 

of
 

species
 

were
 

detected
 

by
 

both
 

method,
 

and
 

comprehensive
 

analysis
 

indicated
 

that
 

approximately
 

40
 

fish
 

species
 

may
 

be
 

present
 

in
 

the
 

reservoir. [Conclusion]Fish
 

in
 

Yuqiao
 

Reservoir
 

are
 

dominated
 

by
 

Cypriniformes,
 

and
 

the
 

community
 

structure
 

is
 

significantly
 

influenced
 

by
 

environmental
 

heterogeneity.
 

eDNA
 

technology
 

can
 

effectively
 

complement
 

the
 

limitations
 

of
 

morphological
 

identification,
 

and
 

the
 

combination
 

of
 

both
 

method
  

enables
 

a
 

more
 

comprehensive
 

assessment
 

of
 

fish
 

diversity,
 

providing
 

a
 

scientific
 

basis
 

for
 

ecological
 

protection
 

in
 

the
 

reservoir
 

area.
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factors

0　 引　 言

　 　 鱼类作为水生态系统的高级生物类群, 通过摄

食、 排泄等行为与浮游生物、 底栖生物间产生复杂的

营养联系[1] , 维持了水生态系统的物质循环和能量

流动[2] , 其种类组成及群落结构变化可直接或间接

改变饵料生物及其他生物类群丰度, 进而调控整个生

态系统的结构与功能, 是衡量水生态系统稳定和健康

的重要指标之一[3] 。 对于饮用水源地的水库而言,
鱼类群落结构的稳定关系到水质安全与生态系统的服

务功能, 也是制定水源地生态保护策略、 评估水利工

程生态影响以及优化水库生态调度的重要依据。
于桥水库是引滦入津工程中重要的调蓄水库[4] ,

正常蓄水水面面积 85. 8
 

km2, 总库容为 15. 59×108
 

m3,
平均水深 4. 5 m, 是天津市饮用水和工农业用水的重

要来源[5] , 其生态环境状况备受关注。 水利工程调

度运行在保障供水的同时, 也会对库区水生态系统产

生影响。 因此, 开展鱼类多样性监测, 不仅是生态保

护的需求, 也是评价水利工程生态影响、 优化水库生

态调度方案的重要基础。 历史上有关于桥水库鱼类资

源调查均依赖传统网捕结合形态学鉴定的方法, 早期

韩桢锷等[6]通过刺网和地笼两次调查, 首次明确鉴定

鱼类 36 种, 主要有鲤(Cyprinus
 

carpio
 

Lin-naeus)、 鲫

(Carassius
 

auratus)、 鲢(Hypophthal-michthys
 

molitrix)、
鳙(Aristichthys

 

nobilis)、 翘嘴红鲌(Culter
 

alburnus)、 红

鳍 原 鲌 ( Cultrichthys
 

erythropterus )、 赤 眼 鳟

(Squaliobarbus
 

curriculus
 

Riehardsons )、 黄 颡 ( Pelteo-
bagrus

 

fulvidraco)等, 鲤科鱼类占 67%, 初步揭示了水

库鱼类种类组成特征。 近年来吴会民等[7] 共采集鉴定

鱼类 24 种, 与早期调查相比新增黄尾鲴(Xenocypris
 

davidi
 

Bleeker)、 团头鲂(Megalobrama
 

amblycephala)、
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小黄 鱼(Micropercops
 

sinhonis)、 池沼公鱼(Hypomesus
 

olidus)、 大银鱼(Protosalanx
 

hyalocranius)等 6 种, 鳡

(Elopichthys
 

bambusa
 

Rieharelson)、 赤眼鳟 ( Squalio-
barbus

 

curriculus
 

Riehardsons)、 贝氏 条 ( Hemiculter
 

bleekeri)、 逆鱼 ( Pseudobrama
 

simoni)、 斑条刺鳑鲏

(Aeanthorliodeust
 

aenianalis)、 中华多刺鱼 ( Pungitius
 

sinensis)等共 10 种已消失, 于桥水库鱼类多样性有所

下降。 传统网捕方法虽然可以获得鱼类物种的关键信

息, 但存在效率低、 捕获时易对鱼体造成损伤、 样品

具有偶然性等问题, 此外, 形态学鉴定对专业人员依

赖度高, 近缘物种鉴别易出现误判, 难以全面揭示水

域内的物种组成, 限制了鱼类多样性真实状况的评

估。 因此迫切需要更为高效、 经济和全面的调查方

法, 以提高鱼类生物多样性的监测能力。
环境 DNA 宏条形码技术 ( Environmental

 

DNA,
eDNA)通过精准提取沉积物、 水体等不同环境介质中

的 DNA, 针对基因组特定 DNA 片段进行扩增和高通

量测序, 从而解析生物群落的物种组成、 分布格局和

遗传多样性[8] , 该技术凭借无创采样、 便捷高效和

检测灵敏度高等优势, 有效弥补了传统渔业资源调查

方法的不足, 避免传统捕捞对水生生物栖息地的干扰

及破坏, 为生物多样性调查和研究提供新思路[9-10] ,
被广泛应用到鱼类资源量评估、 多样性调查、 外来入

侵物种早期预警及濒危珍稀物种的痕量监测等关键领

域[11] 。 随着这项技术日益成熟, 人们对河流、 湖泊、
水库等不同水体中鱼类多样性的研究逐步完善[12] 。
在国内使用 eDNA 技术对不同水域展开一系列研究,
房瑶瑶等[13] 对浙江衢江流域进行鱼类多样性初探,
共检出 5 目 10 科 28 属 33 种鱼类, 其中鲤形目的鲤

科占据主导优势, 各占总目、 总科数的 81. 82% 和

66. 67%。 徐念等[14] 则在长江中下游 24 个干流点位

捕获 10 种鱼类序列, 据此建立起针对长江鱼类的

eDNA 检测体系。 在 eDNA 技术和形态学结合的鱼类

多样性研究中, 太湖———这一典型富营养化大型湖

泊, 采用 eDNA 技术检出鱼类 54 种, 其中 37 种与形

态学鉴定结果一致, 45 种鱼类在《太湖鱼类志》中有

记载, eDNA 的单次、 单站位检出种类数均高于形态

学鉴定结果[8] ; 在重庆玉滩湖水库, 使用 eDNA 技术

和形态学分别鉴定鱼类 36 种和 21 种, 共有种类

15 种, 结合两种监测结果共发现鱼类 42 种[15] ; 曲疆

奇等[1]在密云水库的研究中共监测鱼类 86 种, 比形

态学鉴定结果多 43 种, 并且有效揭示鱼类群落结构

变化, 这些跨区域、 跨水体的研究充分验证了 eDNA
技术的应用潜能和可靠性逐渐得到验证。

基于此, 本研究在采用形态学鉴定与 eDNA 技术

相结合的方法对于桥水库鱼类种类组成进行分析, 比

较了两种技术的适配性与互补性, 并通过生态位宽度

与重叠分析探讨鱼类群落结构特点, 为水库生态保护

与水生态系统健康评估提供更为全面、 科学的理论依

据与实践参考。

1　 材料与方法

1. 1　 站位设置

　 　 在于桥水库共布设 5 个站位(见图 1)。

图 1　 于桥水库鱼类资源调查站位图

Fig. 1　 Map
 

of
 

survey
 

stations
 

of
 

fish
 

resources
 

in
 

Yuqiao
 

Reservoir

1. 2　 鱼类捕捞与鉴定分析

　 　 2022 和 2023 年每年 6—9 月使用三层定置刺网

(长 20 ~ 50 m, 高 1 ~ 6 m, 网目 3 ~ 11 cm)和地笼(8 ~
24 m, 网目 2 cm)对于桥水库鱼类资源进行每月两次

的调查(共采集 16 次), 网具布设 24 h 后收取, 将捕

获到的鱼类样本初步分类装袋, 冷藏保存, 带回实验

室进行鉴定分析。
鱼类样本种类鉴定参考《鱼类分类学》 [16]

 

、 《天

津水域鱼类资源种类名录》 [17]等完成。
利用 Pinkas 相对重要性指数( IRI)确定每一种类

在群落中的重要性, 具体公式为

IRI = (W + N)F × 10
 

000 (1)
式中, W 为一种类的生物量与其所占的比例; N 为一

种类的尾数在整个尾数中所占的比例; F 为在一个特

定类别中出现站点数量与所调查站点总数的比例。
以 IRI> 1

 

000 为优势种, 100 ~ 1
 

000 为显著种,
10 ~ 100 为普通种, 1 ~ 10 为稀有种, 小于 1 为偶

见种[18] 。
鱼类生态位宽度(B ij)与生态位重叠(Qik)的计算

公式为

B ij = - ∑
R

j = 1
P ij lnP ij (2)

331
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Qik =
∑
R

j = 1
P ijPkj

∑
R

j = 1
P ij

2∑
R

j = 1
Pkj

2

(3)

式中, R 为调查月份次数或位点数; P ij、 Pkj 分别为

物种 i 和物种 k 在资源状态 j 下个体数占资源总和的

比例。
生态位宽度(B ij)是指某一个种群在群落中利用

各种不同资源总和, 生态位宽度值越宽则对环境适应

能力越强, B ij
 取值范围为[0, R]。 将鱼类生态位宽

度值分为 3 种, 可分为窄生态位种(0<B ij <1. 0); 中

生态位种(1. 0<B ij<2. 0); 广生态位种 B ij>2. 0。
生态位重叠(Qik)是反映物种间的潜在竞争关系,

生态位重叠值大小取值范围为[0, 1], Qik >0. 6 为显

著重叠, 0. 3≤Qik ≤0. 6 为有重叠意义, 而 Qik < 0. 3
为无重叠意义。 生态位重叠值越高, 说明种间竞争

越大[19-20] 。
1. 3　 鱼类 eDNA 样品采集与分析

1. 3. 1　 鱼类 eDNA 样品的采集与处理

于 2023 年 5—10 月每月对上述 5 个站位采集

eDNA 样品: 使用采水器在每个站位分别采集表层和

底层水样各 5 L, 混匀后取 2 L 水样低温保存至聚乙

烯瓶中(保留 2 瓶平行水样备用), 共 60 个样品。 使

用 0. 45 μm 醋酸纤维膜(莱博飞特)抽滤水样以收集

鱼类 eDNA 样品, 将抽滤膜置于无菌无酶冻存管中转

移至-80 ℃冷冻保存。
1. 3. 2　 鱼类 eDNA 样品的处理与分析

鱼类 eDNA 提取、 PCR 扩增及高通量测序由壹健

生物科技(苏州)有限公司完成。 提取 eDNA 严格按

试剂盒(天根, 中国)说明书进行, 最终得到 DNA 样

品质检体积为 45 μL。
使用鱼类 12 S

 

rDNA 基因的 eDNA 通用引物

( Mifish-F / R) 5′ TCGTGCCAGCCACCGCGGTTA-3; 5′-
ATAGTGGGGTATCTAATCCCAG-3′) [21-23] 进 行 扩 增,
扩增长度约为 170

 

bp ~ 186
 

bp, 扩增体系以环境 DNA
为模板进行 PCR 扩增, 正反向引物 2 μL, 2 ×Prime

 

Mix(康润, 中国)25 μL, DNA 模板 50
 

ng(每个样本

按提取浓度计算体积), ddH2O 补足至 50 μL。 PCR
反应程序为 98 ℃预变性 30 s, 98 ℃ 变性 10 s, 58 ℃
退火 30 s, 72 ℃ 延伸 30 s; 进行 35 个循环, 最后

72 ℃延伸 5 min, 于-20 ℃保存, 每次 PCR 反应使用

去离子水为模板作为阴性对照。 每份样品重复扩增三

次, 通过 1. 5%琼脂糖凝胶检测目的条带大小[24-27] 。
利用 GeneTools

 

Analysis
 

Software ( Version. 03. 08. 0,

SynGene)对 PCR 产物进行浓度对比后混合。 使用

E. Z. N. A. 􀅺 Gel
 

Extraction
 

Kit(Omega, USA)凝胶回

收试剂盒回收 PCR 混合产物, 最后将纯化后的产物利

用 Illumina
 

Nova
 

6000 平台进行高通量测序。 原始数据

经质控过滤后, 将所有样本的拼接序列进行合并, 通

过 VSEARCH 软件去除重复序列, 并保留丰度大于 4
的代表序列。 使用 USEARCH 软件的 uchime3_ denove
算法去除代表序列中的嵌合体序列, 利用 UCLUST 和

UPARSE 按 98%相似度聚类和 UNOISE 降噪算法按

97%相似度并挑选代表序列, 将合并样本拼接序列与

OUT 序列集比对, 得到最终 OUT 表。
通过 BLAST 方法将代表序列与目标基因宏条形

码数据库进行比对, 包括鱼类线粒体基因组数据库

MitoFish、 BOLD(The
 

Barcode
 

of
 

Life
 

Database
 

System)
数据库和 NCBI 核酸库, 获得物种注释信息, 鱼类物

种分类主要基于 FishBase 网站(http: / / fishbase. us)。
1. 4　 数据处理与分析

　 　 统计各站位间不同种类单元数量变化, α 多样性

指数 选 用 Chao1 指 数 ( Chao1
 

index )、 香 农 指 数

(Shannon
 

index)、 辛普森指数(Simpson
 

index)、 皮耶

罗均匀度指数(Pielou)、 覆盖度指数(Goods
 

coverage)
进行多样性、 均匀度分析。 基于各站位物种序列丰

度, 利用 R 语言 ggplot2 包和 sunburstR 包绘制物种组

成图并进行空间变化分析[25,28] 。

2　 结果与分析

2. 1　 基于形态学鉴定的于桥水库鱼类种类组成及优

势种

　 　 在于桥水库共捕获鱼类 24 种, 隶属于 5 目 10 科

23 属, 其中鲤形目( Cypriniformes) 最多, 为 16 种,
主要有鲢 ( Hypophthalmichthys

 

molitrix)、 鳙 ( Aristic-
hthys

 

nobilis)、 草鱼 ( Ctenopharyngodon
 

idellus)、 鲤

(Cyprinus
 

carpio)、 棒花鮈(Gobio
 

rivuloides)、 大鳍鱊

(Acheilognathus
 

macropterus)、 团头鲂 ( Megalobrama
 

amblycephala)等, 其次为鲈形目( Perciformes)和鲇形

目(Siluriformes)。 就栖息类型来说, 水库鱼类主要以

中上层和底栖鱼类为主(见表 1)。
于桥水库鱼类优势种以鲤、 子陵吻虾虎鱼、 、

红鳍原鲌、 似鱎、 鲢等为主; 其渔获物生物量占比为

72. 34%, 渔获物尾数占比为 79. 82%。 稀有种以棒花

鮈、 乌鳢为主(见表 2)。
2. 2　 生态位宽度特征

　 　 于桥水库主要鱼类生态位宽度变化范围为 0. 07 ~
1. 12(见图 2), 无广生态位物种。 其中, 鲤形目似鱎
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　 　 　 表 1　 于桥水库鱼类种类组成

Table
 

1　 Composition
 

of
 

fish
 

species
 

in
 

Yuqiao
 

Reservoir
目 种 拉丁文 食　 性 栖息类型

鲤形目

鲇形目

鲈形目

鲑形目

合鳃鱼目

鲤 Cyprinus
 

carpio
 

Linnaeus 杂食性
 

底　 栖
 

Hemiculter
 

leucisculus 杂食性
 

中上层

似　 鱎
 

Toxabramis
 

swinhonis 滤食性 中上层

麦穗鱼
 

Pseudorasbora
 

parva 杂食性
 

中下层
 

高体鳑鲏
 

Rhodeus
 

ocellatus 杂食性
 

中上层

兴凯鱊
 

Acheilognathus
 

chankaensis 滤食性
 

中上层

大鳍鱊
 

Acheilognathus
 

macropterus 滤食性
 

中上层

鲫
 

Carassius
 

auratus 杂食性
 

底　 栖

红鳍原鲌
 

Cultrichthys
 

erythropterus 肉食性
 

中上层

翘嘴鲌
 

Culter
 

alburnus 肉食性
 

中上层

鲢
 

Hypophthalmichthys
 

molitrix 滤食性
 

中上层

鳙
 

Aristichthys
 

nobilis 滤食性
 

中上层

泥　 鳅
 

Misgurnus
 

anguillicaudatus 杂食性
 

底　 栖

草　 鱼 Ctenopharyngodon
 

idellus 草食性
 

中下层

棒花鮈
 

Gobio
 

rivuloides 杂食性
 

底　 栖

团头鲂
 

Megalobrama
 

amblycephala 草食性
 

中下层

黄　 颡
 

Pelteobagrus
 

fulvidraco 杂食性
 

底　 栖
 

鲇
 

Silurus
 

asotus 肉食性
 

中下层

子陵吻虾虎鱼
 

Rhinogobius
 

cliffordpopei 杂食性
 

底　 栖
 

乌　 鳢
 

Channa
 

argus 肉食性
 

底　 栖
 

鳜
 

Siniperca
 

chuatsi 肉食性
 

底　 栖

安氏新银鱼
 

Neosalanx
 

anderssoni 滤食性 中上层

池沼公鱼
 

Hypomesus
 

olidus 杂食性
 

中上层

黄　 鳝
 

Monopterus
 

albus 肉食性
 

底　 栖

表 2　 于桥水库鱼类优势种的组成

Table
 

2　 Composition
 

of
 

dominant
 

fish
 

species
 

in
 

Yuqiao
 

Reservoir

种　 类 N / % W / % F / % IRI

鲤 8. 51 40. 88 100 4
 

939
子陵吻虾虎鱼 13. 17 0. 44 100 1

 

361
 

12. 79 2. 80 100 1
 

559
红鳍原鲌 10. 65 5. 97 100 1

 

662
似　 鱎 24. 76 3. 12 100 2

 

788
鲢 2. 46 26. 61 50 1

 

454

(Toxabramis
 

swinhonis)、 ( Hemiculter
 

leucisculus)、
鲈形目子陵吻虾虎鱼(Rhinogobius

 

cliffordpopei)生态位

宽度值<2, 属于中生态位种; 而其他鱼类均属于窄

生态位。 结合优势种、 渔获生物量占比等综合结果说

明, 于桥水库鲤形目鱼类分布范围较为广泛, 环境适

应能力较强。
2. 3　 生态位重叠特征

　 　 在于桥水库鱼类的 276 个种对中(见图 3), 有显

著重叠意义的共 71 对, 约占总数的 25. 72%; 有重叠

意义的为 133 对, 约占总数的 48. 19%; 无重叠意义

的有 72 对, 约占总数的 26. 09%。 表明于桥水库有重

叠意义的较高, 显著重叠意义的较低。 其中显著意义

重叠值较大的有麦穗鱼-鲫 0. 98、 鲤-鲢 0. 96、 -似

鱎 0. 96 等; 在有重叠意义的种对中鲤-子陵吻虾虎鱼

0. 60、 -鲇 0. 60、 -大鳍鱊 0. 59、 似鱎-泥鳅 0. 59
等。 结果表明, 在 Qik >0. 6 和 0. 3≤Qik ≤0. 6 取值范

围中, 鲤形目鲤科的鲢、 鳙、 麦穗等种对间和其他鲤

形目种对相互间的生态位重叠特征值较大, 主要以鲤

形目为主。
2. 4　 基于 eDNA 鉴定的于桥水库鱼类种类组成及多

样性分析

　 　 原始数据经筛选和拼接等处理, 得到有效序列

608326 条, 按 97%的相似度进行聚类, 获得 1
 

130 条

有代表性的物种序列, 通过注释得到鱼类物种 25 种,
各站位物种构成如图 4 所示, 5 站位共有物种 21 个,
其中 S4 站位特异物种 2 个。

在 5 个站位中, eDNA 宏条形码共注释出鱼类

25 种, 隶属于 5 目 11 科 18 属(见表 3)。 从目水平

看, 鲤形目种类最多, 其次为鲈形目, 分别占总种类

数的 60%和 28%; 从科水平看, 仍以鲤科种类最多,
占总种类数 60%。 各站位共有种类 21 种, 鲤科鱼类

均为各站位的共有种, S4 坝下站位有两种特有种类,
为 溪 吻 鰕 虎 鱼 ( Rhinogobius

 

duospilus ) 和 黄 鳝

(Monopterus
 

albus)。
各站位鱼类物种及其相对序列丰度(见图 5), 鲤
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图 2　 于桥水库生态位宽度

Fig. 2　 Niche
 

breadth
 

in
 

Yuqiao
 

Reservoir

科鱼类均表现出较高的序列丰度, 这一结果与形态

学鉴定结果一致。 在各站位中, 相对丰度最高的种

类均为鲤(Cyprinus
 

carpio)和鳙(Aristichthys
 

nobilis) ,
在 5 个 站 位 中 的 平 均 丰 度 分 别 为 38. 53% 和

21. 96%。
于桥水库各站位 eDNA 的 Coverage 指数范围为

0. 999 81 ~ 0. 999 99, 表明测序基本覆盖全部 OTU 数

据, 能够反映样本真实性。 Chao1 指数最高的是 S4
站位, 为 41, 最低的是 S13 站位, 为 30; 而 Shannon
指数、 Simpson 指数和 Pielou 指数, 均表现出 S4 站位

最高, S18 站位最低的分布趋势, 可见 S4 站位 eDNA
多样性较高。

由 Bray-Curtis 距离热图(见图 6)可知, S4 和 S13
数值为 0. 5, S7 和 S18 为 0. 4, 越趋近于 0, 鱼类种

类组成越相似, 因此 S4、 S13 鱼类相似度较高, S7、
S18 鱼类相似度较高。

3　 讨　 论

3. 1　 基于形态学鉴定的于桥水库鱼类种类组成和生

态位分析

　 　 于桥水库鱼类资源调查可追溯到 1976 年, 共采

集鉴定鱼类 36 种, 隶属于 5 目 12 科 33 属, 主要有

鲢、 鳙、 草鱼、 鳡鱼、 、 红鳍鲌、 翘嘴红鲌等鲤科

种类[6] ; 2016—2018 年共采集鉴定鱼类 5 目 10 科

24 种, 其中 鲤 形 目 2 科 15 种, 占 总 种 类 数 的

62. 5%[7] ; 本研究使用刺网和地笼等网具共捕捞鉴定

鱼类 24 种。
近年调查中鳡鱼、 赤眼鳟、 刺鳊等鱼类基本消

失[7] , 无特有种, 库区鱼类主要为我国东部黄河区

域内常见鱼类[29] 。 结合历史数据、 优势种、 生态位

宽度等数据来看, 鲤形目鱼类在于桥水库中具有较强

的资源利用能力和环境适应性[30] , 主要为中生态位

和窄生态位种类, 无广生态位种类。 于桥水库水域
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图 3　 于桥水库鱼类生态位重叠

Fig. 3　 Niche
 

overlap
 

of
 

fish
 

in
 

Yuqiao
 

Reservoir

图 4　 于桥水库各站位物种韦恩图

Fig. 4　 Venn
 

diagram
 

of
 

species
 

at
 

each
 

sampling
 

site
 

in
 

Yuqiao
 

Reservoir

范围较小, 环境相对稳定单一, 资源种类分布有明显

的规律性和局限性, 水温、 水质、 水流、 饵料等因素

相对稳定, 优势种类无需面对复杂多变的环境条件,
使鲤形目鱼类形成明显的生存优势[31] 。 此外, 水库

生态系统结构和组成相对简单, 对鱼类生态位宽度产

生限制[32] , 如水库中的水生植物、 浮游生物、 底栖

生物等初级生产者的分布与种类相对固定, 限制了鱼

类食物的选择范围, 同时水库空间结构相对有限, 不

同生境过渡区域狭小, 不利于广生态位种类的生存和

繁衍[33] 。
生态位重叠方面, 鲤形目各科间较其他目间重

叠值较大, 库区水生态环境和鱼类生态类型联系紧

密, 鲤形目鱼类一般生活在水体中上层、 中下层和

底层且喜欢光线较弱水流较缓的区域, 导致它们在

水库栖息空间较大、 分布均匀; 另外, 鲤形目鱼类

与其他鱼类相比, 食性较广, 如以杂食性为主的鲤

鱼、 滤食性为主的似鱎或草食性为主的草鱼及肉食

性为主的翘嘴鲌等, 鲤形目鱼类对环境适应能力和

资源利用较其他鱼类强, 因此其他目鱼类的生态位

重叠值与鲤形目各科鱼类间相比较小[34] , 生态位
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　 　 　 　 表 3　 eDNA宏条形码注释于桥水库鱼类物种组成

Table
 

3　 Composition
 

of
 

fish
 

species
 

annotated
 

by
 

eDNA
 

metabarcoding
 

in
 

Yuqiao
 

Reservoir
目 科 种 S4 S7 S9 S13 S18 栖息类型 形态鉴定

鳙 + + + + + 中上层 +

鲤形目

鲇形目

鲈形目

鲑形目

合鳃鱼目

鲤　 科

鳅　 科

鲿　 科

虾虎鱼科

鳢　 科

塘鳢科

棘臀鱼科

慈鲷科

银鱼科

合鳃科

鲢 + + + + + 中上层 +
平口鮈 + + + + + 中下层

鲤 + + + + + 底　 栖 +
兴凯鱊 + + + + + 中上层 +
团头鲂 + + + + + 中下层 +

兴凯刺鳑鲏 + + + + + 中上层

麦穗鱼 + + + + + 中下层 +
白条鱼 + + + + + 中上层 +

+ + + + + 中上层 +
纹唇鱼 + + + + + 底　 栖

红鳍鲌 + + + + + 中上层

海南似鱎 + + + + + 底　 栖

银　 鲫 + + + + + 中上层

北方须鳅 + + + + + 底　 栖

黄颡鱼 + + + + + 底　 栖 +
真吻虾虎鱼 + + + + + 底　 栖

溪吻虾虎鱼 + 底　 栖

斑　 鳢 + + + + + 底　 栖

尖头塘鳢 + + + + + 底　 栖

蓝鳃太阳鱼 + + + + 中上层

尼罗罗非鱼 + + + + 中下层

齐氏罗非鱼 + + + + + 中上层

大银鱼 + + + + + 中上层

黄　 鳝 + 底　 栖 +
总　 计 25 21 23 23 23

图 5　 各站位鱼类物种相对序列丰度

Fig. 5　 Relative
 

sequence
 

abundance
 

of
 

fish
 

species
 

at
 

each
 

sampling
 

site

分化程度较低。 例如, 生态位重叠值较高的麦穗鱼

-鲫(0. 98) , 两者均为杂食性、 中下层活动的鲤科

鱼类, 食性和栖息类型高度相似, 表明它们可能存

在对相似饵料资源的竞争。 而对于重叠值中等的种

对鱼类, 如 -鲇( 0. 60) , 虽然指数显示有一定重

叠, 但 为杂食性中上层鱼类, 鲇为肉食性中下层

鱼类, 其竞争可能主要体现在空间而非饵料资

源上。
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表 4　 于桥水库各站位 α多样性指数

Table
 

4　 α-diversity
 

indices
 

at
 

each
 

sampling
 

site
 

in
 

Yuqiao
 

Reservoir
多样性指数 S4 S7 S9 S13 S18

Chao1 41. 000
 

00 34. 143 35. 500
 

0 30. 000
 

0 32. 250
 

0
Shannon 2. 236

 

40 1. 775
 

30 2. 023
 

30 1. 829
 

70 1. 399
 

40
Simpson 0. 819

 

10 0. 699
 

77 0. 817
 

71 0. 784
 

56 0. 590
 

12
Pielou 0. 610

 

45 0. 503
 

44 0. 573
 

77 0. 568
 

41 0. 403
 

77
Goods

 

coverage 0. 999
 

93 0. 999
 

98 0. 999
 

98 0. 999
 

81 0. 999
 

99

注: 数字越接近 0 表示相似度越高, 越接近 0. 7 表示相似度越低

图 6　 Bray-Curtis距离热图

Fig. 6　 Heatmap
 

of
 

Bray-Curtis
 

distance

3. 2　 基于 eDNA 技术的于桥水库鱼类种类组成及群

落结构多样性

　 　 本研究中, eDNA 宏条形码检测注释出鱼类

25 种, 隶属于 5 目 11 科 18 属, 主要以鲤科鱼类为

主, 不仅包含鲤、 鳙、 鲢、 团头鲂等 7 种捕捞种类,
还注释出兴凯刺鳑鲏、 海南似鱎、 溪吻虾虎鱼、 斑鳢

和大银鱼等。 综合近年调查结果, 于桥水库鱼类可能

有 40 种 ( 见表 5 ), 2016—2018 年、 本次调查和

eDNA 技术共同鉴定出鳙、 鲢、 鲤、 团头鲂、 麦穗鱼

和黄颡鱼, 占总物种数 12. 8%(见图 7), 可见这几种

鱼类为于桥水库重要种类, 其中鲢、 鳙、 鲤和团头鲂

也是水库重要放流种类。 因为网具限制, 很难采集到

鳙、 鲢等个体较大的鱼类, 而 eDNA 技术能够克服捕

捞网具、 捕捞季节、 鱼类个体大小及栖息类型的影

响, 更全面的评估渔业资源现状。
本研究中 S4 站位鱼类 eDNA 的 Chao1 指数、

Shannon 指数、 Simpson 指数、 Pielou 指数均最高, 表

明该站位鱼类多样性、 均匀度、 群落丰富度最高。 高

锴等[5]指出, S4 站位整体水质相对较好、 TLI 均值最

低为 51. 38, 为轻度富营养-中营养状态, 浮游植物

群落结构较好, 且该站位是水库下游出口处, 上游外

源性营养盐汇入水库后被稀释, 至下游出口处营养盐

浓度进一步降低, 水质情况为轻度营养化[35] , 且出

口处水流紊动[5] , 不易形成蓝藻水华[36] , 水生态环

境相对良好, 为鱼类提供良好的栖息环境。 S7 和 S18
站位 eDNA 注释到共有鱼类 21 种(见表 3), 其中麦

穗鱼、 、 鲢、 黄颡等序列丰度较高, 传统监测也鉴

定到这些种类, 两站位 Bray-Curtis 聚类距离较近, 鱼

类群落相似性较高, 造成这种空间分布格局可能与两

站位的环境因素相关。 两站位均位于上游河流入库附

近, 受库周北岸沟渠污染物输入及淋河和果河水体影

响较大, 另外附近区域人口密度较高, 人为活动较

强, 接纳周围地表径流[37-39] , 外源性营养物质进入

水库后在沿岸附近蓄积, 导致水生态环境状况较差,
水生态缓冲能力弱, 从而影响鱼类分布。

图 7　 基于环境 DNA宏条码检测到的鱼类物种和历史

调查结果的韦恩图

Fig. 7　 Venn
 

diagram
 

of
 

fish
 

species
 

detected
 

based
 

on
 

environmental
 

DNA
 

metabarcoding
 

and
 

historical
 

survey
 

data

3. 3　 eDNA 技术在鱼类资源调查中的应用前景

　 　 eDNA 技术具有高效、 灵敏、 快捷、 非侵入性等

特点, 对鱼类和生态环境的破坏较小, 操作简单, 不

受环境条件的限制, 尤其是针对传统调查方法难以捕

捞和未捕捞到的种类仍有较高的检测率[8] , 对网捕

结果有一定的补充作用, 使用底拖网和 eDNA 技术,
分别在辽河口鉴定 16 种和 37 种鱼类, 其中共有种类
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　 　 　 　表 5　 形态学鉴定与 eDNA注释鱼类种类汇总

Table
 

5　 Summary
 

of
 

fish
 

species
 

based
 

on
 

morphological
 

identification
 

and
 

eDNA
 

annotation

目 科 种　 类
2016—
2018 年

捕　 捞

2022 年 2023 年
eDNA

鲤形目

鲇形目

鲈形目

鲑形目

合鳃鱼目

鲤科

鳅　 科

鲿　 科

鲇　 科

虾虎鱼科

鳢　 科

塘鳢科

沙塘鳢科

真　 鲈

棘臀鱼科

慈鲷科

银鱼科

胡瓜鱼科

合鳃科

鳙 + + + +
鲢 + + + +

棒花鮈 + + +
平口鮈 +
草　 鱼 + + +

鲤 + + + +
大鳍鱊 + +
兴凯鱊 + +
团头鲂 + + + +

兴凯刺鳑鲏 +
高体鳑鲏 + +
中华鳑鲏 +
麦穗鱼 + + + +

南方马口鱼 +
黄尾鲴 +
白条鱼 + +

+ + +
纹唇鱼 +
翘嘴鲌 + + +

翘嘴红鲌 +
红鳍原鲌 + +
红鳍鲌 +
似　 鱎 + +

海南似鱎 +
鲫 + + +

银　 鲫 +
泥　 鳅 + + +

北方须鳅 +
黄颡鱼 + + + +

鲇 + + +
子陵吻虾虎鱼 + +
溪吻虾虎鱼 +

波氏吻虾虎鱼 +
真吻虾虎鱼 +

乌　 鳢 + + +
斑　 鳢 +

尖头塘鳢 +
小黄黝鱼 +

鳜 + + +
蓝鳃太阳鱼 +
尼罗罗非鱼 +
齐氏罗非鱼 +
安氏新银鱼 + +

大银鱼 + +
池沼公鱼 + + +
黄　 鳝 + + + +

13 种[39] ; 在南海西部海域分别鉴定 32 种和 45 种鱼

类, 共有种类为 23 种[40] 。 本研究中, eDNA 共鉴定

鱼类 25 种, 形态学鉴定种类为 24 种, 两种方法鉴定

共有鱼类 9 种, 结合历史调查数据分析, 于桥水库可

能有 40 种鱼类, eDNA 技术在一定程度上丰富了于

桥水库鱼类资源数据。
本研究中, eDNA 技术还鉴定出包含尼罗罗非

鱼、 齐氏罗非鱼等入侵种类, 该属鱼类在我国南方地

区养殖较多, 且在东西溪[24] 、 锦江[41] 和长江流域重

庆段[42]等各类淡水水域中均有 DNA 检出; 2022 年在

密云水库也首次检测到 DNA 的存在[1] , 在我国北方

两个大型水库中均检出罗非鱼 DNA 信息, 然而在形

态学调查中从未检测到, 可能由于其上下游养殖或人

类活动等造成个体逃逸, 随河流进入库区[43] , 但种

群密度极低, 又因无法越冬, 不能形成可捕捞的群

体。 形态学鉴定中偶有出现的草鱼, 在 eDNA 未检

出, 可能由于近年来未投放草鱼, 造成其在库区中生

物量较低, eDNA 信号较弱。 本研究中使用的两种网

具对不同生态类型的鱼类有明显的捕捞偏好。 三层刺

网的网眼直径通常为 5 ~ 10 cm, 主要针对中上层和中

下层活动的中小型鱼类, 例如鲤、 鲫等, 但对游泳能

力强的鱼类捕获效率较低; 地笼则更倾向于捕获底栖

及游泳能力较弱的小型鱼类, 如虾虎鱼、 鳅类等。 因

此 eDNA 能有效弥补此类网具限制, 尤其是在检测小

型或稀有种类表现出明显优势。 在崇明岛内河的鱼类

调查中, eDNA 技术也未监测到由传统方法捕获到的

弹涂鱼、 波氏吻虾虎鱼、 蛇鮈等, 但监测到大弹涂

鱼、 孔虾虎鱼、 红鳗虾虎鱼等分类地位相近种类[44] ,
上述差异除与网具有关外, 可能与使用的引物及注释

参考数据库的覆盖度有关, 亦或是通用引物对近缘鱼

类种属间区分有限、 分辨率不高等造成。 此外, 环境

DNA 时间和空间动态(如 DNA 在水体中持续时间、
扩散距离)、 采样偏差、 目标物种的生物学特性(如

DNA 释放频率)以及 DNA 降解等因素也可能导致两

种方法的结果不一致。 因此, eDNA 技术并不能完全

取代传统形态学鉴定, 而更适合作为早期预警、 补充

性检测和快速筛查的重要手段, 形态学鉴定仍然是物

种确认的 “金标准”, 尤其是在个体生物学信息获取

(如性腺发育、 年龄等)、 近缘物种区分等方面具有

不可替代的作用。 在未来研究中, eDNA 技术仍需优

化引物设计、 丰富数据库物种序列信息并及时更新数

据库, 以更全面调查物种资源, 保护水生态环境。

4　 结论与展望

　 　 本研究通过形态学鉴定和 eDNA 技术共同揭示了

于桥水库鱼类多样性现状, 证实两种方法在鱼类资源

调查中具有明显的互补性, 二者结合构建了更为完整

的于桥水库鱼类多样性图谱。
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鱼类群落结构是水生态系统健康的重要指示; 明

确鱼类种类组成和空间分布有助于制定更有针对性的

水源地保护措施, 如基于生态位信息优化放流种类和

数量; 鱼类多样性及关键物种(如滤食性的鲢鳙)的

信息可用于评估和优化水库调度运行对水生态系统的

影响, 推动生态调度实践。
对未来发展的建议: (1)建立于桥水库本地化的

鱼类 DNA 条形码参考数据库, 提高 eDNA 物种注释

的准确性; ( 2) 开展长期、 季节性的 eDNA 动态监

测, 结合水环境因子(营养盐、 水温、 水文情势等),
更精准地评估鱼类群落对环境和人为干扰(包括水利

调度)的响应; (3)进一步研究 eDNA 技术定量评估

鱼类生物量的潜力, 并将其应用于水库渔业资源管理

和生态效应评估中。 通过持续的技术融合与创新, 将

为饮用水源地水库的生态保护与可持续管理提供更强

大的科技和数据支撑。
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