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环境DNA技术及在鱼类监测中的应用
沈 梅，肖能文，卢 林，罗遵兰，史娜娜，孙 光

（中国环境科学研究院，北京 100012）

摘要：开展鱼类监测对鱼类多样性保护具有非常重要的意义。环境DNA（eDNA）技术使得鱼类调查更加省时省力、

节约成本、无损伤，在鱼类监测中被广泛使用。文章从环境DNA技术及其优缺点、技术流程及方法、国内外研究现

状以及该技术的未来展望4个方面进行了综述。eDNA技术存在着一定的缺陷，不能完全取代传统方法。eDNA技

术包含了样品的采集及处理、eDNA提取、eDNA扩增、测序和生物信息学分析几个主要步骤，每个步骤又可采取不

同的实验方案，进而影响 eDNA的检测效率。eDNA技术主要应用于鱼类物种多样性监测、入侵物种检测、濒危物

种检测和鱼类生物量的估算等方面。虽然国内 eDNA的起步不晚，但相比国外研究方向较为单一，研究深度不高，

需要进一步重视。
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全球淡水鱼类物种丰富，有超过10 000种，约占

全球鱼类的 40%和全球脊椎动物的 1/4(Dudgeon et
al，2006；Lundberg et al，2000；Nelson et al，2016)。鱼

类物种和遗传多样性是目前水生生态系统健康监测

的一个关键指标(Zou et al，2020)，具有重要的经济和

生态价值(李栋，2015)，但是由于水体污染、过度捕

捞、物种入侵等各种因素导致鱼类资源急剧下降(Be⁃
verton，1991)，因此有必要对鱼类展开调查。传统的

鱼类调查一般是基于捕获（如网捕、笼捕、电捕）的方

式，对研究的生物群落具有侵犯性，违背了生物多样

性保护的初衷(Zhang et al，2020)。某些鱼类因个体

小、数量少、善隐蔽等因素难以被捕获，有些处于不

同生长发育阶段形态上差异较大而难以鉴定，使得

鱼类资源调查极为困难 (郝雅宾等，2018)。环境

DNA技术能够避免上述问题且调查效率一般要高于

传统方法(徐念等，2020)，应用范围越来越广泛。

本文从环境DNA技术及其优缺点、技术流程及

方法、国内外研究现状以及该技术的未来展望4个方

面综述，为环境DNA技术在鱼类监测上的应用提供

参考。

1 eDNA基础介绍及优缺点

环境DNA（Environment DNA，简称 eDNA）是指

可以从环境样品(如水、土壤、空气、冰芯等)中直接提

取到的DNA片段的总和，是来自微生物、动物、植物

等不同物种DNA的混合物，既包含生物体经由皮肤、

尿液、粪便、粘液等释放到环境中的表皮细胞胞内

DNA，也包括细胞死亡后裂解释放到环境中的胞外

DNA(Rees et al，2014a；2014b)。而环境DNA技术则

是从环境样本中捕获DNA，并对其进行保存、提取、

扩增、测序和分类，进而确定取样环境中生物分布状

况的方法(Deiner et al，2015)。该技术最初应用于土

壤微生物学，2000年由Rondon等(2000)提出这一概

念；2005年Martellini等(2005)从水样中提取DNA寻

找地表水污染源，开启了该技术运用于水生生态系

统的篇章；2008年 Ficetola等(2008)利用 eDNA技术

追踪入侵物种美国牛蛙，使eDNA技术首次应用在水

生生物的监测上，至此eDNA技术在水生生物领域的

应用迅速发展。该技术检测水样可以来源于湖泊

(Eichmiller et al，2014)、海洋(Aglieri et al，2020)、池塘

(Takahara et al，2013)、人工水箱(Ficetola et al，2008)、
河流(徐念等，2020)等；其监测的生物有两栖类(Rees
et al，2014a)、爬行类 (Hunter et al，2019)、哺乳动物

(Harper et al，2019b)、鸟类(徐念等，2020)、鱼类(Til⁃
lotson et al，2018；Doi et al，2017a；Crookes et al，2020)
等，其中鱼类是水生生物监测的主要对象，应用领域

则涉及到生物多样性研究(Zou et al，2020；Aglieri et
al，2020)、入侵物种监测(Miralles et al，2019)、濒危珍
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稀物种监测(Thomsen et al，2012)、生物量估计(Tillot⁃
son et al，2018)等方面。

鱼类的传统调查方法有网捕法、电捕法、目视法

以及结合走访调查等(刘焕章等，2016)，其结果的准

确性往往依赖于调查者本身，具有一定的主观性。

而环境DNA技术因为结合了生物分子技术，可以从

基因的层次鉴别物种，在调查过程以及调查结果上

都有很大的优势。两者比较见表1。

方法

鱼类传统调查方法

eDNA技术

优点

能直接观察并记录到鱼类的形体与发育阶段。

对鱼类以及生境的干扰极小；

即使在鱼类体积很小、密度较低也能够检测；

不需要掌握鱼类分类学知识；

省人力物力和时间，检测效率普遍较高。

缺点

会接触到鱼类，甚至会导致鱼类死亡，对生境也会造成一定的危害；

观察概率低；

需要有一定的鱼类分类学知识；

需要一些专门的设备。

无法观察到鱼类的形态以及发育价段，不直观；

采集的DNA可能是其他生物携带；

容易产生交叉污染；

需要一定的鱼类生物信息学知识。

表1 鱼类传统调查方法与eDNA技术比较

Tab.1 Advantages and disadvantages of traditional methods and eDNA technology for fish resource survey

eDNA技术监测鱼类虽然存在诸多优点，但也不

是完美的，尤其要避免因为实验不当或者环境因素

而出现假阴性或者假阳性的结果。假阴性是环境中

存在该物种但是没有检测到，一般由于样本量过少

使得检测效率低，可适当增加重复样本量。假阳性

则是环境不存在该物种但是结果显示存在，样品之

间的交叉污染或者经由媒介的传播导致本不存在的

环境出现了目标DNA，对于污染产生的假阳性可通

过试验装置的清洗和样品之间的隔离避免，环境因

素产生的假阳性则可以通过在河流上游采样等方式

尽可能地避免。

2 eDNA技术流程及方法

eDNA技术监测鱼类大体可分为实验过程和分

析过程。实验过程有样品的采集与处理、eDNA的提

取、eDNA扩增、eDNA测序，分析过程有生物信息学

分析以及统计学分析。其技术路线见图1。

样品采集 样品处理 DNA提取 PCR扩增

测序生物信息学分析统计学分析

目

科
属

种

图1 eDNA技术监测鱼类流程

Fig. 1 Flow chart of the eDNA method
of fish monitoring

2.1 样品的采集与处理

样品的采集取决于实验目的以及目标物种的丰

度和体积，主要影响变量是采样时间、采样位置、采

样水深、采样容量。采样时间最好集中而固定。研

究表明，对于湖泊水库等的静水系统，岸边采样比水

体内部采样捕获鱼种 eDNA更多(Zhang et al，2019)。
采样深度主要在水体表面，少数在水体中部或底部。

采样容量有几十毫升(Ulibarri et al，2017)到几十升

(Civade et al，2016)不等，但绝大部分都集中于 1~2 L
(Amberg et al，2015；Pfleger et al，2016)，且单个点位

的重复采样可以增加物种的检出概率(Rees et al，
2014b；Shaw et al，2016)。为了防止样品之间出现交

叉污染，采样器皿在采样之前应进行消毒，采样人员

要带好手套并及时更换，每次采样都要有一份等量

纯净水作为阴性对照。

样品的处理方式主要有沉淀法、离心法以及抽

滤法。方法的选用和水样的采集容量有很大的关

联，沉淀法和离心法通常处理小体积的水样(Thom⁃
sen et al，2012；Doi et al，2017b)，抽滤法则适用于大

体积样品。抽滤又可分为现场抽滤和实验室抽滤。

现场抽滤适用于远距离样点，减少运输过程中 eDNA
的降解，采样容量应尽量少(Sigsgaard et al，2017)；实
验室抽滤是将采集好的水样，在冷藏条件下运输到

实验室后抽滤，中间的时间间隔一般不超过 24 h
(Simmons et al，2016)。eDNA的获取与滤膜的材质

及孔径也有很大的关系。实验表明，混合纤维素酯、

硝酸纤维素滤膜因为具有吸附DNA和蛋白质的性

质，提高了 eDNA的收集效率而被广泛使用(Majane⁃
va et al，2018，Tsuji et al，2019)；孔径大小不仅影响

eDNA的获取率也影响着过滤速度，吴昀晟等(2019)
比较 4种孔径（10、5、1、0.45 μm）滤膜对鱼类 eDNA
获取效率，结果显示0.45 μm滤膜的获取率最高。对

于杂质较多的水体可以选择预过滤，即使用一些纱

网筛掉泥沙、浮游植物等大颗粒物质，防止抽滤时堵
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塞滤膜，节约时间(Ma et al，2016)。同样，抽滤过程

中也要避免污染，抽滤完成后得到的滤膜避光低温

冷冻储存，降低鱼类eDNA的降解速度。

2.2 DNA提取

eDNA提取方式的选择很大程度上影响eDNA检

测效率，目前研究中常用的提取方式有商用的DNA
提取试剂盒和液相分离法（表2）。由于DNA提取试

剂盒的实验简单性和较好的回收率(Tsuji et al，2019)，
为多数实验研究使用。不同试剂盒对物种的提取效

率也不同，Jessica等(2016)评估了 6种常见的商用试

剂盒对鲤eDNA的提取效果，得到了最适用鲤和其他

鲤科鱼类的试剂盒。一般鱼类 eDNA监测以DNeasy
Blood and Tissue DNA提取试剂盒(DNeasy，Qiagen)、
PowerWater DNA提取试剂盒(PowerWater，Mobio)使
用最为广泛，DNeasy试剂盒相较于PowerWater试剂

盒便宜且方便，而PowerWater试剂盒可以有效提高

PCR扩增率和数据质量(Eichmiller et al，2016)。在较

早研究中，多使用液相分离法来提取eDNA，液相分离

法主要有十六烷基三甲基溴化铵(CTAB)法和苯酚-
氯仿-异戊醇(PCI)法，实验表明液相分离法在一些情

况下提取效率会优于试剂盒(Deiner et al，2015)，但因

为含有毒物质而难以广泛使用。

2.3 PCR扩增

在影响 eDNA方法检测准确性和有效性的诸多

因素中，PCR引物和条形码区段的选择极为关键

(Zhang et al，2020)，根据实验目的可分为特异性检测

和宏条形码检测 (Shu et al，2020；Wang et al，2020)
（表 2）。特异性检测针对入侵物种(Takahara et al，
2013)、濒危珍稀物种(Thomsen et al，2012)或者生物

量估算(Takahara et al，2012)等，使用传统 PCR可以

判断目标物种的有无，定量PCR估算目标物种的生

物量(Tillotson et al，2018；Takahara et al，2012)。
宏条形码技术应用于鱼类多样性的监测，使用

通用 PCR引物同时从多个生物体中扩增DNA再结

合高通量测序技术(Zhang et al，2020)可以快速鉴别

多个物种，Miya等(2015)通过实验研究得到一种鱼类

通用性引物MiFish，成为现在鱼类多样性监测最常

使用的引物。对于不同研究区域或者生态系统，引

物的适用性也会改变，一项研究的引物性能可能不

完全适用于另一项研究，这要根据研究区域物种组

成特性进行选择(Zhang et al，2020)。但总体来说，相

比于细胞核DNA，线粒体DNA更适合作为 eDNA宏

条形码靶标 (李萌等，2019)，常用于扩增的目标序列

区域有12S、16S、Cytb以及COI（表2）。

2.4 测序及数据分析

测序技术已经发展到第四代。相比于一代测序

技术（Sanger Sequencing），第二代高通量测序（Next
generation sequencing，NGS）速度快、准确性高、信息

量大，具有边合成边测序的特点，现今应用最多的是

第二代测序技术，基于二代测序技术的平台有罗氏

公司的454焦磷酸测序平台、Illumina公司的Hisep和
Misep平台等。单一或少量物种测序多使用桑格测

序技术(Janosik & Johnston，2015)，多个物种（如对某

个种群的多样性监测）测序则使用高通量测序以节

省时间成本(徐念等，2020)。
特异性检测，使用特异性引物扩增后可通过电

泳来初步判断目标物种的有无或者通过序列比对确

定。宏条码检测是对已测序列进行质控、过滤和

OTU（Operational Taxonomic Units，可操作性分类单

元）聚类后，对代表性OTU序列进行BLAST比对和

物种注释，得到每个序列所代表的物种信息。比对

的数据库可以是根据历史数据建立的本地数据库，

也可以是直接使用可靠的信息平台建立的数据库。

3 生态功能和生物多样性监测

自eDNA技术应用到生态学以来，在水生生物尤其

是鱼类研究得到了飞快发展。王书平(Wang et al，2020)
等对324篇鱼类eDNA文献进行分析，结果表明，相关出

版文献的数量逐年增加，以美国、日本等国家居多，尽管

中国鱼类多样性较高，但这方面的研究比例很低。研究

方向集中于鱼类多样性监测、入侵物种检测、濒危物种

检测、生物量的估算、以及技术方法的评估等（表2）。
3.1 国外研究进展

3.1.1 鱼类多样性监测 随着水生生态系统的破坏，

生物多样性保护问题更加突出，已然成为生态学的

研究热点，准确快速地鉴别物种尤为重要，eDNA技

术则满足这一需求。Giorgio等(2020)结合了水下目

视普查、诱饵水下录像以及小规模渔业捕捞 3种传

统方法和 eDNA 技术调查鱼类多样性（功能多样

性），最终发现 eDNA技术是能够显示出功能最多样

化和最少冗余鱼类组合的方法。Valentini等(2016)通
过实验发现，与传统调查或历史数据相比，eDNA宏条

形码技术总体上显示出更好的检测概率；在89%的研

究位点中，使用eDNA宏条形码方法检测到的类群数

量高于或等同于使用传统方法。值得强调的是，虽然

eDNA技术调查多样性的检测率高于传统方法，但因

为方法本身存在一定的局限性，不能代替传统方法，

而是可以作为很好的辅助工具协同调查。
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3.1.2 鱼类的生物入侵监测 近年来，由于生物入侵，

对生态环境造成了严重破坏，经济也遭受巨大损失，人

们对生物入侵的认识逐步加深(潘勇和曹文宣，2006)。
入侵早期阶段进行监测，对控制外来物种的扩散具有很

重要的意义(Hulme，2006)。传统方法耗时耗力，并且在

低密度情况下难以监测到物种，eDNA能很好地避免这

些问题(Rees et al，2014a；Ficetola et al，2008)。Takaha⁃
ra等(2013)从日本的7个大陆和7个岛屿的池塘中选取

70个点，这些点位有些通过目视法就可以发现蓝鳃太阳

鱼（Lepomis macrochirus），有些则没有发现；每个点位

取1 L水后使用eDNA方法检测，之前目视法观察到的

池塘以及部分目视法没有观察到的池塘都检测到了蓝

鳃太阳鱼。同样，Eichmiller等（2016）也使用eDNA技

术监测密西西比河流域淡水湖中鲤（Cyprinus carpio）的
入侵情况，来降低鲤入侵造成的损失。因此，使用eDNA
方法能够简单而快速地检测到入侵鱼类的存在，为预防

入侵种的大面积扩散提供早期讯息。

3.1.3 珍稀与濒危鱼类监测 传统方法调查监测（如

网捕、笼捕、电捕）很大程度上会影响到这些珍稀或

者濒危物种的生存。由于具有灵敏度高、无损伤性

采样等特征，eDNA分析技术尤其适用于濒危水生物

种的种群分布监测(Valentini et al，2016)。Philip等
(2012)在欧洲的 98个天然池塘、湖泊和溪流采集水

样，从池塘水中提取的环境DNA，经高通量测序可以

检测到两栖动物和鱼类的整个动物群。Schmelzle &
Kinziger（2016）比较了传统方法与eDNA方法对加利

福尼亚北部和俄勒冈州南部海岸线附近的濒危物

种潮汐虾虎鱼 (Eucyclogobius newberryi)的检出率，

利用模型分析发现 eDNA 方法的检出率几乎是传

统方法的 2倍，传统方法未检测到的点位 eDNA法

也检测到了靶物种。正是因为DNA在环境中无所

不在的特点，eDNA技术可以作为有效的工具在广

泛的分类学类群中监测稀有和濒危物种，降低物种

灭绝的风险。

国内

国外

国

外

国

内

年份

2018

2019

2020

2014

2013

2015

2019

2012

2012

2016

2020

2020

2020

2018

2018

研究

方向

多样性

多样性

多样性

物种入侵

物种入侵

物种入侵

珍稀濒危

珍稀濒危

生物量估算

生物量估算

多样性

多样性

多样性

珍稀濒危

珍稀濒危

研究区

域

海洋

海洋

海洋

湖泊

池塘

池塘

河流

池塘

池塘

湖泊

溪流

池塘/
泻湖

海洋

河流

海岸湿

地

湖泊

河流

河流

引物

名称

MiFish

Fish16SF/D
16S2R

MiFish

Carpcytb

Bluegill_Cytb

—

CruCarp_Cytb

FishCB

CpCyB

—

L14912-YB

MiFish

16S

GAS4
GAS4N

YFPDloop

扩增

区域

12S

16S

12S

Cytb

Cytb

D-loop

Cytb

Cytb

Cytb

Cytb

Cytb

12S

16S

COI

D-loop

扩增

长度/bp

220

200

167

200

100

100

50~150

130

78

127

285

180

133~140

313
113

102

DNA提取

DNeasy (Qiagen)

PCI

DNeasy (Qiagen)

QIAamp DNA Stool Mini
Kit(Qigen)

DNeasy (Qiagen)

CTAB

PowerWater DNA
kit( Mobio)

DNeasy (Qiagen)

DNeasy (Qiagen)

DNeasy (Qiagen)

PowerWater DNA kit
( Mobio)

DNeasy (Qiagen)

DNeasy (Qiagen)

PowerWater DNA kit
( Mobio)

Water DNA Kit(Qiagen)

测序

平台

Sanger Sequencing

—

IlluminaMiSeq

—

Sanger Sequencing

—

Next-Generation
DNA Sequencing

—

Sanger Sequencing

—

IlluminaMiseq

BGISEQ-500

IlluminaHiSeq 4000

—

—

文献来源

Ushio et al，2018

Jeunen et al，2019

Aglieri et al，2020

Eichmiller et al，
2014

Takahara et al，2013

Turner et al，2015

Harper et al，2019a

Thomsen et al，
2012

Takahara et al，2012

Yamamoto et al，
2016

徐念等，2020

Zou et al，2020

Qu et al，2020

Xu et al，2018

吴昀晟等，2019

表2 国内外使用eDNA监测鱼类的应用

Tab. 2 Applications of eDNA technology for fish monitoring at home and abroad

注：“—”表示原文章没有具体表述。

Note:“—”indicates that the original article did not specify.
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3.1.4 鱼类生物量估算 一直以来，动物生物量评估

方面的研究相对较少，其中一个重要的原因是动物

好动、易躲藏且难以捕捉，调查不便(徐浩等，2014)。
Takahara等(2012)通过室内和田间试验，建立一种估

算鲤生物量的eDNA方法，结果表明在水产养殖和池

塘中，eDNA浓度与鲤生物量均呈正相关，eDNA浓

度估算的生物量数据能够反应普通鲤在自然环境中

的潜在分布，并且这种方法简单、无创、快速。Tillot⁃
son等(2018)研究了 eDNA浓度与产卵鲑数量之间在

精细时空下的定量关系，根据实时监测数据显示，两

者具有一定相关性，进而利用eDNA浓度可以预估鲑

的丰富度。使用这种方法也要考虑鱼的活/死比、水

温、在溪流中的位置等影响因素，排除诸多因素后，

可以建立一个模型通过 eDNA浓度来预测鱼类的生

物量，有助于监测和管理。

除了以上主流的研究方向，也有国外学者展开

了鱼类 eDNA在水体中的持久性研究以及 eDNA检

测鱼类技术方法的评估。Dejean等(2011)探究了鱼

类和两栖类的DNA在淡水生态系统中的持久性，在

去除DNA源后，对照条件(水族箱)和田间(池塘)中
DNA的可检测性都随时间而降低，正是该特性打开

了 eDNA 应用于保护生物学的前景。Takahara 等
(2015)评估了不同样品处理方法（水样的冷冻与否、

PCR时模板溶液体积）对检测水样鲤 eDNA的影响，

最后得出“建议使用非冷冻样品和使用更少PCR模

板检测 eDNA”的结论。这些方法理论的探究使得

eDNA技术应用于鱼类监测更加成熟和标准。

3.2 国内研究进展

国内有关鱼类eDNA的研究虽然相对较少，但每

年都在增加，研究方向以多样性和濒危物种为主。

徐念等(2018)利用 eDNA监测濒危动物中华鲟随季

节的分布，该研究在长江设立了24个采样点进行eD⁃
NA分析，结果发现中华鲟的检出率在中游不变，而

在下游发生显著变化，反映中华鲟季节性迁移规律，

为中华鲟的保护提供了更好的技术支持。Zou等
(2020)和舒璐等（2020)都利用eDNA宏条形码技术对

鱼类多样性进行了研究，结果显示eDNA宏条形码技

术可以快速检测鱼类多样性及其空间分布，克服了

传统方法的局限性。此外，也有国内学者开展了研

究区域鱼类 eDNA引物的筛选研究(张爱菊等，2019；
Zhang et al，2020)，对 eDNA监测鱼类方法进行评估

综述 (郝雅宾等，2018；Shu et al，2020；Wang et al，
2020)，为 eDNA技术应用于鱼类监测方面提供了很

好的参考方案。

eDNA技术仅仅作为一种调查手段解决鱼类生态

学问题，具有非常广泛的应用前景，可应用于监测鱼

类活动，有助于保护和管理鱼类多样性。Antognazza
等(2019)建立了鲱（Alosa sp.）的 eDNA检测方法，利

用qPCR在英格兰西部 Severn河的主要支流 Teme 河
上进行检测，确定了鲱鱼产卵期的持续时间及其分布

的空间范围，并对鲱的空间分布进行了评估。Sigs⁃
gaard等 (2016) 首次应用eDNA测序技术收集了世界

上体型最大的鱼类——鲸鲨（Rhincodon typus）的整个

种群的遗传学信息，为确定其最佳的种群管理方式奠

定了基础。在诸多研究中经常使用基于传统方法的

调查结果计算鱼类完整性指数（F-IBI），并将其作为

水体健康的一个评价指标，eDNA技术也完全可以应

用到这方面，但现今还没有相关研究。

4 总结与展望

eDNA技术近十年来在生态学调查中起到了重

要作用，越来越受重视，相比于传统方法，eDNA技术

价格更低、省时省力、对生态系统以及生物也基本上

不产生损伤。应用于鱼类的 eDNA技术每一个步骤

（样品采集与获取、DNA提取、PCR扩增等）也日臻完

善，研究方向较为广泛，但应注意的是：

（1）eDNA技术在鱼类监测中也存在诸多缺点，

不能代替传统方法使用。除了文中已经提到的问题

外，物种的基因数据库序列的不足导致研究即使得

到基因序列也无法比对和物种注释，会出现假阴性

的结果。因此应该补充基因数据库，还应该建立切

实可行的调查标准和规范，调查结果之间才具有可

比性。

（2）相比于国外，国内eDNA的应用性研究较少，

应加以重视。国内外关于 eDNA研究的起步没有多

大差距，但国内相关研究却很少。国外尤其是发达

国家对于生物多样性的监测要求更加严格，例如欧

洲一些国家法律规定必须每年都要对具有一定规模

的水体进行物种多样性监测，eDNA技术因为具有方

便、快速、省时等特点，成为很好的检测手段而被使

用；使用 eDNA技术监测鱼类对设备也有一定要求，

要完成一个 eDNA监测，需要PCR仪、测序平台和干

净整洁的试验环境，对于一些生态学的研究团队难

以达到条件，要依赖于一些公司完成。

（3）eDNA技术不仅仅能够应用于以上提到的

几个方向，还可以结合目前的大数据、机器学习、遥

感、GIS等拓展使用，使 eDNA能够得到更加广阔的

应用前景。eDNA作为一种调查手段，可以得到大

沈 梅等，环境DNA技术及在鱼类监测中的应用 137



2022 年 3 月水 生 态 学 杂 志第 43 卷第 2 期

量的鱼类监测数据，将这些数据整合起来进行大数

据分析或者结合 3S技术会探究出更加可观的生态

学结果。
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Abstract：Fish resources are declining sharply due to the impact of human activities and fish monitoring
is crucial for the protection of fish diversity. Traditional fish monitoring methods can harm fish, the inves⁃
tigation workload is heavy and the investigator must have professional morphological knowledge. Envi⁃
ronmental DNA (eDNA) technology is a new method widely used for fish surveys and has the advantages
of speed, low cost and no negative impact on fish. In this paper, we reviewed the basic theory eDNA, its
advantages and disadvantages, described the process of fish monitoring with eDNA, summarized progress
at home and abroad and, finally, examined the outlook for using this technology for fish monitoring. The
eDNA technique for fish monitoring suffers from cross-contamination and species morphology is not
observed, so it cannot completely replace traditional methods. The entire process of using eDNA technology
for fish surveys includes sample collection and processing (precipitation, centrifugation and filtration),
eDNA processing (extraction, amplification and sequencing) and bioinformation analysis. Each step in the
process is necessary and can affect the detection efficiency of fish eDNA. At present, investigators from
many countries have developed a rich and comprehensive set of applications for using eDNA technology
to monitor fish resources, such as biodiversity monitoring, biomass estimation, detection of invasive and
endangered species, and new applications are constantly emerging. While research on eDNA technology
in China is not too late, the domestic research direction has been relatively narrow and the research
program should be expanded and intensified.
Key words：eDNA technology; fish diversity; fish monitoring
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