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摘 要:围绕环境DNA(eDNA)技术在西藏鱼类研究中的应用前景与挑战,旨在回应当前高原鱼类生态环境保护以及生物

多样性调查方法亟待更新的实际需求。通过阐述eDNA技术的基本原理与特点,并结合西藏鱼类的资源分布、生态特征、研

究现状等,分析eDNA技术在西藏鱼类多样性调查、濒危物种监测以及入侵物种检测等方面的应用潜力。结果表明:eDNA

技术具有高效、灵敏、非侵入性等优势,能够克服传统鱼类多样性调查方法的局限性,为西藏鱼类资源研究提供了新的技术

手段。但在实际应用中,eDNA技术仍面临诸多挑战,如需解决可以区分西藏各种鱼类的特异性引物;西藏鱼类在江河湖中

种群数量分布不均,环境DNA富集难度大;另外,西藏目前缺乏可以做eDNA测序分析的平台,而样品在运输途中是否存在

eDNA降解问题,也需进一步考证。
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Abstract:ThispaperexplorestheapplicationprospectsandchallengesofenvironmentalDNA(eDNA)technologyinfishesresearchinXi-

zang,torespondtothepracticalneedsforecologicalenvironmentalprotectionandbiodiversitysurveysmethodsofplateaufishspecies.Byeluci-

datingthebasicprinciplesandcharacteristicsofeDNAtechnology,andintegratingitwiththeresourcedistribution,ecologicalcharacteristics,

andcurrentresearchstatusofXizangfishes,thisstudyanalyzesthepotentialapplicationsofeDNAtechnologyinbiodiversitysurveys,endan-

geredspeciesmonitoring,andinvasivespeciesdetectionofXizangfishes.TheresultsindicatethateDNAtechnologyhasadvantagessuchas

highefficiency,sensitivity,andnon-invasiveness.Itcanovercomethelimitationsoftraditionalfishbiodiversitysurveymethodsandprovidea

noveltechnicalapproachforfishresourcesinXizang.However,eDNAtechnologystillfacesnumerouschallengesinpracticalapplications,in-

cludingtheneedtodevelopspecies-specificprimersthatcandistinguishingvariousfishspeciesinXizang,theunevenpopulationdistributionof

Xizangfishesinriversandlakes,whichcomplicateseDNAenrichment,andthecurrentlackofplatformscapableofconductingeDNAsequen-

cingandanalysisinXizang.Additionally,furtherinvestigationisrequiredtodeterminewhethereDNAdegradationoccursduringsampletrans-

portation.
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1 西藏鱼类资源研究的特殊性

1.1 西藏鱼类资源及分布情况

西藏位于青藏高原,拥有独特的地理环境和

丰富的生物资源。鱼类资源作为高原河流、湖
泊、水库、湿地等水生态环境系统的重要组成部

分,发挥着至关重要的作用。它们连接着初级生

产者(如浮游植物、着生藻类)和顶级捕食者(如
大型肉食性鱼类、鸟类、哺乳动物等),共同维持

着高原水生态系统的微妙平衡与稳定,对系统的

正常运转发挥着多方面的重要影响。因此,西藏

的鱼类资源不仅蕴含着无可估量的生态价值,更

对当地经济发展意义非凡[1-2]。

从鱼类区系组成来看,西藏鱼类物种呈现出

单一的特点,中亚山区高寒冷水性鱼类在其中占

据绝对优势。主要涵盖鳅科(Cobitidae)的条鳅

亚科(Nemacheilidae)、鲤形目(Cypriniformes)鲤
科(Cyprinidae)的 裂 腹 鱼 亚 科(Schizothoraci-
nae),以及鲇形目(Siluriformes)的鮡科(Sisori-

dae)这 三大类群[3]。这些鱼类广泛分布于雅鲁

藏布江、怒江、澜沧江、金沙江等主要水系,以及

纳木错、羊卓雍措等高原湖泊之中。这些水域大

多地处海拔极高的区域,强烈的紫外辐射、冰冷

的水温,构成了鱼类生存的巨大挑战[1]。

由于不同水系之间的鱼类物种种群交流极

为有限,它们在漫长的进化过程中,逐渐在形态、

生态习性等方面产生了显著差异,形成了独具特

色的鱼类群落。这些群落展现出独特的生态适

应性和特有性。面对水温低、食物资源匮乏的恶

劣环境,高原鱼类需要耗费更长的时间才能完成

性成熟和体成熟的过程。然而,一旦成功适应了

高原环境,它们往往拥有较长的寿命和强大的抗

逆性,在严酷的环境中顽强生存[4]。

1.2 eDNA技术研究西藏鱼类资源的可行性

近年来,西藏鱼类资源正面临着诸多严峻挑

战。全球气候变暖导致水温升高、水流模式改

变,人类活动的日益增加,如水利工程的建设、过
度捕捞、栖息地改变等,以及非本土鱼类的入侵,

这些因素都可能对西藏鱼类的生理机能、繁殖习

性、摄食习惯以及生态适应性产生深远影响,进
而给西藏特有鱼类多样性保护带来前所未有的

困难[5-6]。

在传统鱼类资源研究中,科研人员面临着诸

多棘手难题。许多水域地势险峻、环境恶劣,采
样难度极大;传统方法不仅成本高昂,需要耗费

大量的人力、物力和财力,而且效率低下,难以在

短时间内获取全面准确的数据。因此,探索新的

研究方法和技术手段迫在眉睫,这对于深入了解

西藏鱼类资源现状、切实保护生物多样性具有至

关重要的意义。

eDNA技术作为一种新兴的分子生物学技

术,近年来在生物多样性监测、物种检测等领域

展现出了广阔的应用前景[7-9]。eDNA,即环境中

存在的生物体释放的 DNA,其 DNA 来源广泛,

包括生物体的细胞、排泄物、分泌物等。当生物

体在环境中活动时,其 DNA 会随着生物体的代

谢、死亡等过程自然释放到环境中,并在一定时

间内保持相对稳定[10-11]。

与传统调查方法相比,eDNA 技术具有显著

优势。它无需对目标生物进行直接采样,从而避

免了传统调查方法可能对生物体造成的伤害,有
利于更好地保护生物多样性。研究人员只需采

集环 境 样 品,如 水 样、土 壤 等[12-13],从 中 提 取

DNA,再利用特定引物和 PCR技术对目标物种

的 DNA 进行扩增,最后通过测序和分析,就能

够精准确定目标物种的存在与否,以及其种类和

数量信息[14-17]。这种方法灵敏度极高,能够检测

到环境中极低浓度的目标物种 DNA,即使是那

些难以用传统方法检测到的物种也可能被及时

发现。此外,同一环境样品可以进行多次检测,

大大减少了采样时间和成本,能够在短时间内对

大面积的环境样品进行检测,显著提高了研究效

率。它在濒危物种检测、入侵物种监测等方面发

挥着不可替代的重要作用。将环境eDNA 技术

应用于西藏鱼类研究,无疑为解决传统研究方法

的局限性提供了一条全新的有效途径。

2 西藏鱼类资源研究情况

2.1 西藏渔业资源研究史

早在20世纪初,随着西方对青藏高原科学

考察活动的增多,一些外国学者开始对西藏的鱼

类资源进行相关的研究,如英国鱼类学家Day[18]
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对包括西藏在内的喜马拉雅地区鱼类进行了初

步的分类和描述,其研究成果为后续的研究奠定

了一定的基础。

进入20世纪40年代,国内学者也开始关注

西藏的鱼类资源。伍献文等[19]在研究中国鱼类

区系时,涉及到了西藏地区的一些鱼类种类,对
其形态特征和分布范围进行了初步的记载。然

而,由于当时西藏地区自然条件艰苦,交通极为

不便,研究工作受到了很大的限制,对西藏鱼类

资源的了解仍然十分有限。

新中国成立后,国家对西藏的科学研究给予

了前所未有的高度重视。为了揭开西藏鱼类资

源的神秘面纱,国家组织了多次大规模的综合科

学考察活动。研究人员不辞辛劳地深入西藏各

地,对鱼类资源展开了全面、系统的调查和研究。

在这一时期,众多新的鱼类种类被发现,科研人

员对西藏鱼类的分类、分布、生态习性等方面也

有了更为深入的认识。张春霖等 [20-22]对西藏南

部地区的裸鲤属(Gymnocypris)、条鳅属(Ne-
machilus)、裸裂尻鱼属(Schizopygopsis)进行了

描述。伍献文等[23]对采集的7属10种鮡科鱼类

进行了描述。武云飞等[4]则通过开展青藏高原

鱼类研究,获得了更全面的第一手资料,并整理

了前人的相关研究,编撰了具有里程碑意义的著

作《青藏高原鱼类》,填补了国内在该领域的空

白,为西藏鱼类资源的研究翻开了崭新的一页。

1995年,西藏自治区水产局编撰了《西藏鱼类及

其资源》,进一步补充完善了西藏鱼类的资源[1]。

乐佩琦等[24]在《中国动物志 硬骨鱼纲 鲤形目

(下卷)》裂腹鱼亚科一章中,详细记录了分布在

西藏的30种亚种。

20世纪90年代至今,随着分子测序技术的

快速发展以及研究方法的不断改进,形态学、分
子生物学、生态学等多学科的手段被广泛应用于

鱼类研究中。这些多学科的研究方法相互补充、

相互印证,为鱼类研究带来了革命性的变化。随

着异齿裂腹鱼(Schizothoraxoconnori)[25]、拉萨

裂腹鱼(Schizothoraxwaltoni)[26]、拉萨裸裂尻

鱼(Schizopygopsisyounghusbandi)[27]等 物 种

的线粒体基因组序列的公示,科学家们对高原鱼

类独特的遗传多样性、种群结构、演化规律有了

新的认识。黑斑原鮡全基因组研究揭示了其如

何适应青藏高原隆起所致的恶劣气候环境[28-29]。

Li等[30]利用基因组学数据,并结合生物地理学、

化石记录、线粒体基因组数据等,深入解析了青

藏高原及周边裂腹鱼的多倍化演化过程,揭示了

裂腹鱼在青藏高原隆起过程中的适应和演化机

制。研究表明,裂腹鱼在长期的演化过程中经历

了多次多倍化事件,这些事件使得裂腹鱼的基因

组发生了复杂的变化,从而增强了它们对高原环

境的适应能力。

2.2 西藏鱼类资源研究的技术变化

传统的鱼类资源研究主要依赖捕捞调查和

形态学鉴定。捕捞调查是获取鱼类样本最直接

的方式 ,通过在不同水域进行捕捞作业,收集各

种鱼类标本,并对其种类进行初步鉴定。而形态

学鉴定则是依据鱼类的外部形态特征,如体型、

鳞片、鳍条等,对鱼类进行分类和鉴定。这些方

法在一定程度上揭示了西藏鱼类的种类组成和

分布特 征,为 鱼 类 分 类 学 的 发 展 做 出 了 重 要

贡献[31-32]。

然而,传统方法也存在一些局限性。捕捞调

查不仅耗费大量的人力、物力和时间,还可能会

对鱼类的生长和繁殖造成一定的影响。而形态

学鉴定则需要专业的分类学家,对于一些形态相

似的物种,仅凭外部形态特征很难进行准确鉴

定,容易出现误判的情况。

近年来,随着分子生物学技术的发展,一些

学者开始将分子标记技术应用于鱼类研究。线

粒体 DNA分析、微卫星标记等技术为西藏鱼类

的研究提供了新的手段。这些技术可以从分子水

平上对鱼类进行鉴定和分类,具有更高的准确性

和可靠性。它们不仅可以区分形态相似的物种,

还可以揭示物种间的亲缘关系和进化历程[33-34]。

回顾西藏鱼类资源研究的发展历程,我们看

到了无数科研人员的辛勤付出和卓越贡献。尽

管如此,西藏鱼类资源研究仍面临着诸多挑战和

机遇。随着科学技术的不断进步,新的研究方法

和技术将不断涌现,为西藏鱼类资源研究提供更

加强大的支持。例如,基因组学、转录组学等高

通量测序技术的发展,将有助于我们更深入地了

解鱼类的基因组成和功能,揭示鱼类的进化机制
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和生态适应策略。同时,随着大数据和人工智能

技术的应用,我们可以对大量的鱼类研究数据进

行整合和分析,挖掘出更多有价值的信息,为鱼

类资源的保护和可持续利用提供科学依据。

3 eDNA技术在西藏鱼类资源研究中

的应用及挑战

线粒体基因(mtDNA)因其独特的遗传特性

(母系遗传、高突变率、无重组)在物种鉴定、系统

发育重建及生物多样性研究中发挥了关键作用。
早期Avise[35-36]探讨了孤雌生殖物种的多起源

进化问题,展示了mtDNA在揭示物种繁殖模式

和进化关系方面的强大能力。Cann等[37]通过分

析全球现代人的mtDNA,提出了所有现代人共

同起源于非洲的母系祖先假说。Hebert等[38]对

200多种鳞翅目昆虫进行分析后,确定线粒体细

胞色素c氧化酶基因(COI基因)可以作为物种

鉴定的标准条形码,从而开启了mtDNA基因片

段研究物种进化的新思路。
然而,关于eDNA的研究历史则更为久远。

20世纪80年代,Ogram等[39]首次报道从沉积物

中提取环境DNA的操作规程,标志着人们研究

eDNA的开端。随后,Willerslev等[40]从永久冻

土中提取古巨型动物和古植物的DNA,并从洞

穴沉积物中提取了已灭绝的平胸恐鸟的DNA,
充分展示了eDNA在古生态研究中的应用潜力。

Ficetola等[41]采用特异性引物扩增短片段线粒

体DNA序列,追踪受控环境和自然湿地中牛蛙

(Ranacatesbeiana)的分布情况,结果表明,即便

在该物种密度较低的环境中,也能检测到其存在,
标志着eDNA技术在水生生物监测中的可行性。

西藏拥有丰富的鱼类资源,但由于地域广

阔、环境复杂,传统调查方法难以全面、准确地了

解鱼类的种类组成和分布特征[42]。相比之下,

eDNA技术通过对不同水域环境样品的检测,能
够快速、高效地获取鱼类多样性信息 [43-45]。这

表明eDNA技术在西藏鱼类多样性调查中具有

广阔的应用前景,能够有效克服传统方法的局限

性,提高调查效率。
西藏有许多鱼类物种处于濒危状态,如亚东

鲑(Salmotruttafario)[46]、平鳍裸吻鱼(Psilo-
rhynchushomaloptera)[47]、黑斑原鮡(Glypto-

thoraxmelanospilus)[48]等。这 些 物 种 数 量 稀

少、分布范围狭窄,传统监测方法难以对其进行

有效的跟踪和保护。而eDNA技术可以实现对

这些濒危物种的实时监测,通过定期采集环境样

品,检测濒危物种DNA的存在与否,从而及时掌

握其种群动态和分布变化情况[49-52]。

近年来,一些外来鱼类,如鲤鱼、鲫鱼等,在
西藏水域逐渐扩散,它们与本地鱼类竞争生存空

间和食物资源,导致本地鱼类生态平衡受到破

坏[53-58]。eDNA技术可以快速、准确地检测入侵

物种的存在,通过分析环境样品中的DNA序列,

确定入侵物种的种类和分布范围,为入侵物种的

防控提供科学依据[59-61]。在西藏,eDNA技术同

样可以应用于入侵鱼类检测,及时发现并防控入

侵物种的扩散。

此外,eDNA技术还可以通过检测环境样品

中的鱼类DNA以及与鱼类生存相关的其他生物

(如浮游生物、底栖动物等)的DNA,评估鱼类栖

息地的生态环境质量[62-65]。这为全面了解西藏

鱼类资源及其生态环境提供了更为科学和高效

的技术支持。

西藏不同水域环境条件差异较大[66],如何设

计合理的采样方案是eDNA技术应用的关键。

采样点的选择、采样时间、采样频率等因素都会

影响eDNA的检测结果[67-68]。引物的选择直接

影响eDNA的扩增效果和检测准确性[69-70]。西

藏鱼类种类繁多且多为特有物种,遗传背景复

杂,这增加了引物设计的难度。一方面,需要设

计特异性高、灵敏度强的引物,以确保能够精准

检测目标物种;另一方面,还需要兼顾引物的通用

性,以便能够同时检测多种鱼类物种。然而,目前

针对西藏鱼类的eDNA引物研究还相对较少,未
来需要进一步加强引物设计和筛选工作[28]。

4 结论与讨论

4.1 结论

作为一种新兴的分子生物学技术,eDNA技

术近年来在生物多样性研究领域展现出了巨大

的潜力,其应用前景备受瞩目。西藏拥有丰富而

独特的鱼类资源,但由于地理环境复杂、生态系

统脆弱,传统调查方法在西藏鱼类资源研究中往
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往面临诸多挑战。而eDNA技术凭借其高效、灵
敏、非侵入性等显著优势,为解决这些问题提供

了新的思路和途径。

在传统的鱼类资源调查过程中,研究人员常

常需要深入水域,进行实地采样和观察。然而,

这种方式不仅耗时耗力,而且对于深水区以及偏

远地区的鱼类资源,其调查难度极大。相比之

下,eDNA技术只需采集一定量的水样,研究人

员就能通过实验室分析,精准获取该水域的鱼类

种类信息,从而大大缩短了采样周期。即使在鱼

类数量稀少的河流湖泊段,其DNA片段也能被

准确检测到。这一技术不仅避免了传统调查方

法中可能对鱼类造成的伤害,而且更符合生态保

护原则。

在自然水体中,对于那些种群分布极少的鱼

类,传统监测方法往往难以准确掌握这些物种的

分布和数量变化。而eDNA技术则能够通过检

测环境样本中的特定DNA片段,实时监测物种

的存在和动态变化。以西藏特有的黑斑原鮡为

例,其生态位反映了高原气候变化和人类活动。

根据近30年的调查数据发现,黑斑原鮡的种群

数量及分布范围发生了改变,以前在拉萨河有分

布,但近年来通过传统捕捞方法在拉萨河流域没

有发现黑斑原鮡的遗迹[1,58,71]。而通过eDNA
技术,可以有效监测黑斑原鮡的时空分布,从而

为及时制定保护措施提供科学依据。

此外,eDNA技术在入侵物种检测方面也具

有重要的应用价值[72]。随着全球化的加速,外来

物种入侵问题日益严重,对当地生态系统造成了

巨大威胁。在西藏地区,一些外来鱼类物种的入

侵已经对当地鱼类资源造成了影响,特别是湿地

最容易受到外来鱼类入侵,改变原有的生态结

构[53,56]。eDNA技术能够通过检测环境样本中

的外来物种DNA片段,及时发现并预警入侵物

种的存在,为采取相应的防控措施提供有力支持,

从而更好地保护当地生态系统的稳定与平衡。

4.2 讨论

尽管eDNA技术在西藏鱼类资源研究中具

有广阔的应用前景,但在实际应用中仍面临着诸

多技术难题。

首先,在采样设计方面,西藏地区的水域环

境复杂多变,不同水域的水质、水流、温度等因素

都会影响eDNA的分布和稳定性。eDNA主要

源自鱼类皮肤的脱落、代谢产物的释放,以及鱼

类自身因损伤或死亡而保留在水体环境中的

DNA片段[73]。然而,在利用eDNA评估鱼类物

种数量及空间分布时,往往会忽略鱼类种群的动

态迁移特性,以及鱼类在自然水体中留存eDNA
含量的事实。例如,当鱼类在自然水体中一个区

域迁移到另一个区域时,虽然eDNA能够检测到

其存在,但此时该区域的种群数量实际上已经发

生了变化;再者,当鱼类死亡时,其遗留在水体中

的DNA量必然会比常规含量高[74]。因此,如何

设计合理的采样方案,确保采集到的样本能够准

确反映该水域的鱼类资源情况,避免在西藏鱼类

多样性评估中因eDNA技术而出现假阳性结果,

已成为当前亟待解决的关键问题之一。

其次,引物是PCR扩增过程中的关键因素,

其选择直接影响到eDNA的检测效果。在西藏

鱼类的研究中,由于鱼类的特异性十分明显,且
不同物种之间的DNA序列差异较大,因此需要

设计特异性强的引物,以确保准确无误地检测到

目标物种。然而,目前针对西藏鱼类eDNA的通

用引物设计仍存在一定困难,需要进一步研究和

优化。尽管研究人员已验证了COI基因在展现

裂腹鱼物种之间的遗传分化方面具有一定的有

效性[75],但COI基因很难全面体现西藏全部鱼

类的遗传变化,特别是受青藏高原隆起形成的地

理隔离所导致的裂腹鱼亚科鱼类物种分化情况。

此外,自然水体中还存在鱼类跨物种杂交的现

象[76],这无疑进一步增加了引物设计的复杂性和

难度。

作为一种新兴的分子生物学技术,eDNA技

术在西藏鱼类资源研究中具有广阔的应用前景。

尽管目前面临着采样设计、引物选择等技术难

题,但随着研究的不断深入和技术的持续进步,

相信这些问题都将得到逐步解决。

展望未来,eDNA技术有望在西藏鱼类多样

性调查、濒危物种监测、入侵物种检测等方面发

挥更大的作用,为西藏鱼类资源的保护和可持续

利用提供有力支持。同时,随着技术的不断完善

和推广,eDNA技术还有望在西藏地区的生态保
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护、环境监测等领域得到更广泛的应用,从而为

西藏地区的生态环境保护事业贡献更多力量。
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