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[学术争鸣]传统群落生态学量化指标在 eDNA监测结果中拓展应用

的适用性探讨* 

 

杨海乐** 

（上海市水生野生动植物保护研究中心，上海 200092） 

 

摘 要：近年来，基于 eDNA 技术的生物调查监测快速发展并广泛应用，呈现出部分替代传统调查方法的趋势。在大家争相使

用 eDNA技术做研究、发论文的蓬勃扩张之下，存在一系列可能动摇这些研究、这些论文结论根基与价值的风险。本文聚焦其

中的两个核心问题：其一，eDNA监测结果具体指向何物；其二，传统个体和生物量视角的群落生态学指标能否直接用于 eDNA

数据的表述和分析。为此，本文从“ 将传统群落生态学量化指标拓展至 eDNA数据表述和分析”的适用性出发，围绕四点展开

探讨：①eDNA物种序列相对丰度的具体内涵；②基于该相对丰度计算的群落量化指标所指向的对象；③以序列相对丰度替代

个体数“（或生物量）占比计算群落量化指标的有效性；④指称由序列相对丰度计算的群落量化指标的概念和术语体系构建。最

后提出三点建议：①审慎阐述 eDNA监测结果，勿轻易将其和传统调查结果做等同表述；②科学界定 eDNA监测结果及其派生

指标的指向，避免在结果解释与讨论中的概念混用与语义歧义；③凝聚共识，推动构建面向 eDNA研究的概念与术语体系。本

文为初步探讨，旨在促成进一步讨论。 

关键词：环境 DNA；生物监测；物种序列相对丰度；群落分析；多样性指数 

 

Discussion on the applicability of the extended application of quantitative indicators from traditional 

community ecology in analyzing eDNA monitoring results * 
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Abstract: Environmental DNA (eDNA)-based biological monitoring has rapidly advanced in recent years, exhibiting a 

transformative potential that is increasingly supplementing or replacing conventional field survey approaches. Amid this 

expanding application, where numerous researchers are adopting eDNA methodologies for studies and publications, several 

underlying risks may compromise the validity of conclusions and the scientific value of resulting papers. For instance, what 

biological entity does eDNA monitoring actually reflect? Is it appropriate to interpret eDNA-derived data using traditional 

ecological concepts and analytical frameworks originally developed for individual-based survey data? To address these concerns, 

this study examines the applicability of extending quantitative community ecology metrics—commonly used in traditional 

surveys—to eDNA-based data analysis. We focus on four key questions: (1) What biological or ecological attribute does the 

relative sequence abundance of each detected species represent in eDNA results? (2) What do community-level metrics calculated 

from sequence relative abundances actually indicate? (3) How effective is it to substitute sequence relative abundance for 

individual counts or biomass when computing community indices? (4) How should a conceptual and terminological framework 

be constructed for quantifying and describing community metrics derived from eDNA data? Based on this analysis, we propose 
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three recommendations for reporting and interpreting eDNA-based biological monitoring and community analyses: first, eDNA 

results should be carefully described and not equated directly with outcomes from traditional surveys; second, the ecological 

meaning of eDNA monitoring outputs must be scientifically clarified to avoid ambiguous or misleading interpretations; third, a 

consensus should be gradually developed across research fields using eDNA technology to establish consistent concepts and 

terminology. This manuscript offers a preliminary exploration of fundamental issues in eDNA-based monitoring and analysis, 

aiming to stimulate further discussion and methodological refinement. 

Keywords: environmental DNA; biological monitoring; relative abundance of detected species DNA sequences; community 

analysis; diversity index 

 

环境 DNA（eDNA）技术通过捕获环境样本中的 DNA分子，并通过分子生物学技术解析 DNA分子

中所携带的生物遗传信息，助力种群监测、群落分析、生态系统评估[1-3]。近 40年来，eDNA监测技术的

发展完成了技术探索、技术验证，迈入技术标准化阶段[4]。尤其是近十余年，eDNA监测技术在研发上取

得显著进步、在应用上获得爆发式增长[5-7]。近几年在 eDNA 监测技术标准化的进程上也是稳扎稳打、步

步为营[8]。 

在当前繁荣的 eDNA 监测研究中，宏条形码（meta-barcoding）技术路径最为常用，且大多数研究会

依据测序所得序列进行聚类、物种注释，然后根据注释所得各物种的序列相对丰度开展群落的分析研究[9, 

10]。在对群落的分析研究中，很多研究者会直接借用或者说套用传统群落生态学的量化指标或分析工具，

比如物种丰度、群落结构、优势度、α多样性、β多样性、群落构建机制等[11-14]。 

在传统群落生态学研究中，其量化分析是基于个体数占比的，而在基于 eDNA技术的群落分析中，其

量化分析是基于序列相对丰度的[11-14]。考虑到宏体生物“（如鱼类等，多细胞生物）的 eDNA通常是环境中

由目标生物脱落/排放的遗传物质，群落中的物种组成和各物种个体数占比与 eDNA 样品中的物种组成和

各物种序列数占比并非是严格线性一致的[14-18]；微生物“（如细菌等，单细胞生物）的 eDNA包含微生物个

体本身（活体与死亡个体）以及分解释放到环境的 DNA分子，接近（但不等同于）对群落组成的直接计

量。因此通过传统调查研究方法计算获得的群落量化指标和通过 eDNA 监测方法计算获得的群落量化指

标所指向的不是同一个对象，因此在基于 eDNA 技术的群落研究中直接套用传统群落生态学的量化指标

是值得商榷的。但该问题尚未受到相关同行的重视，在此谨提出该问题并进行探讨，希望能引起同行专家

的重视、共同构建面向 eDNA监测研究的概念术语体系。本文的 eDNA讨论主要侧重于宏体生物场景，并

与微生物场景适度对照。 

1 eDNA 物种序列相对丰度的具体指向 

第一，eDNA物种序列相对丰度结果是对所分析样品进行扩增、测序所得的注释到各物种的序列的相

对占比。 

第二，该相对占比一定程度上反映了 eDNA样品中所包含的各物种的 DNA分子目标片段拷贝数占比，

但考虑到引物扩增偏好、测序中的偶然误差、序列聚类注释分析中的偶然误差和数据缺陷、检出限的影响
[19-22]，该相对占比并非是完整准确地对 eDNA样品中所包含的各物种的 DNA分子目标片段拷贝数占比的

反映。 

第三，eDNA样品中所包含的各物种的 DNA分子目标片段拷贝数占比，一定程度上反映了 eDNA样

品来源介质内所包含的各物种的 DNA 分子目标片段拷贝数占比，但受制于目标介质中各物种的 DNA 分

子目标片段拷贝数时空分布的非均匀性，eDNA样品采集的随机抽样特征，样品采集后 eDNA的降解，以

及单样品采样量对样品抽提所得稀有物种 DNA拷贝数的影响[4, 17, 23, 24]，eDNA样品中所包含的各物种的

DNA 分子目标片段拷贝数占比，并非是完整准确地对目标介质中各物种的 DNA 分子目标片段拷贝数占

比的反映，尤其是在采样的重复数（时间序列重复、空间序列重复）不足时，其随机偏差可能会非常大。 

第四，目标介质中各物种的 DNA分子目标片段拷贝数占比一定程度上反映了目标区域中各物种的相

对丰度，但受制于 eDNA的生成、输移、降解等过程中存在的类群差异甚至物种差异[23, 25-30]，以及 eDNA



的生成更多地依赖于个体的代谢速率、表面积、行为状态，而和个体数占比或资源量占比之间不具有严格

线性一致[31]，目标介质中各物种的 DNA分子目标片段拷贝数占比并非是完整准确地对目标区域中各物种

个体数或资源量的相对丰度的反映。 

综上可知，eDNA物种序列相对丰度结果无法正确反映目标区域中各物种个体数或资源量的相对丰度，

但当前很多基于 eDNA 技术的研究不假思索地或有意或无意地把基于 eDNA 物种序列相对丰度的结果直

接等同于或替代传统群落生态学中基于个体的表述。比如利用 eDNA 各物种序列丰度直接计算鱼类优势

度指数、鱼类多样性指数，基于该多样性指数直接做鱼类多样性空间分布格局、直接分析环境因子对鱼类

多样性的影响[11, 12]。比如把 eDNA 检出的各物种序列相对丰度直接当作群落结构来进行与环境梯度之间

的关联分析、进行群落组装机制检验[13]。 

2 基于 eDNA 物种序列相对丰度计算的群落量化指标的具体指向 

在传统的群落生态学中，群落是指在相同时间聚集在一定地域或生境中各种生物种群的集合。对群落

的量化研究中，首先是对群落中物种数的量化，是对采集到的个体进行物种鉴定和记录统计[32-34]；然后是

对群落结构、群落中各物种优势度的量化，是对采集到的各物种个体数量进行记录统计和分析，和对采集

到的各物种总重量“（即生物量）进行记录统计和分析，前者“（数量统计）通常会标注数量比和基于数量的

优势度，后者“（重量统计）通常会标注重量比和基于重量的优势度[35-37]；再然后是对群落中物种多样性的

指标量化，包括α多样性指数、β多样性指数和γ多样性指数，当前常用的如 Margalef 丰富度指数、

Shannon-Wiener多样性指数、Simpson 优势度指数、Pielou 均匀度指数，所有指数计算均以物种数、个体

数“（个体数占比）为基础[36, 38, 39]；另外还有对群落构建机制的量化分析，是通过β多样性分析、中性群落

模型拟合来检验中性随机过程和生态位选择过程对群落构建的贡献率，所有计算均以各物种个体数“（个体

数占比）为基础[40, 41]。 

在基于 eDNA技术的研究中，有很多不假思索地以 eDNA样品扩增、测序、聚类、注释所得物种名录

为依据进行物种数分析，以测序所得各物种序列相对丰度直接替代传统群落生态学研究中的个体数占比来

开展群落量化分析[11, 12, 42]。考虑到所存在的 eDNA空间迁移情况[28, 43, 44]，以及扩增测序、物种注释当中

存在的错漏情况[20, 21]，eDNA样品扩增、测序、聚类、注释所得物种是无法和传统调查、获取、鉴定、记

录所得物种等效的。考虑到 eDNA物种序列统计和传统调查个体“（资源量）统计之间不构成严格线性一致
[14, 17, 18]，所以，在基于 eDNA技术的研究中直接借用传统群落研究中的各项量化指标对 eDNA物种序列

相对丰度进行的量化表述，是无法和基于传统生物多样性调查结果用传统群落研究中的各项量化指标对个

体数量比或重量比进行的量化表述等效的。 

如果在 eDNA 监测研究中借用传统群落生态学中的方法、工具的话，用 eDNA 检出的物种及其序列

相对丰度替代传统群落调查记录的物种及其个体数占比，其计算所得的结果所指向的内容值得关注和慎重

对待，不宜和传统调查计算结果所指向的内容轻易混淆等同。谨慎来讲，用传统群落生态学中的方法、工

具进行量化分析，由传统群落调查计算所得结果的指向和由 eDNA监测计算所得结果的指向，可以做如下

对举（部分示例，表 1）。 

3 用 eDNA 物种序列相对丰度替代传统个体数占比计算群落量化指标的有效性 

目前，eDNA技术在检出物种名录方面的可靠性较高，但并非无偏[17, 18, 20, 45]；在群落结构定量方面可

靠性较低[17, 18]。同一样品在不同降解程度下，各物种可扩增测序的 DNA分子拷贝占比会发生变化[23]。因

此，有必要评估基于 eDNA物种序列相对丰度的群落量化指标是否具备实践意义和价值，并进一步讨论其

在生态监测与管理上的有效性。 

eDNA检出的物种可能是空间输移来自其他区域的物种[27, 43]，可以通过物种信息检出的空间有效度来

评估并给出概率化说明[44]。eDNA在目标介质中分布不均匀、eDNA采样的随机性导致单个 eDNA样品检

出的物种具有很大的随机偏差，可以通过物种累计曲线“（种-样品曲线）来进行评估并补足样品重复数“（时

间序列重复、空间序列重复）[17, 24]。在进行合理重复采样、完成空间有效度评估的情况下，在接受或容忍 



表 1 基于传统群落调查和 eDNA监测检出计算群落生态学量化指标所得结果的指向对举 

Tab 1 Cases contrast for the indication of the results of quantitative indicators from traditional community ecology calculated 

respectively based on the data of traditional community survey and eDNA monitoring 

传统群落 

生态学指标 

eDNA监测借用 

群落分析指标 

差异说明 

物种 eDNA检出物种 eDNA 检出的物种可能是空间输移来自其他区域的物种，可以通过物种信息检出的空间有效度来评

估。空间有效度是指评估某物种的 eDNA检出可以溯源多远距离的概率。 

传统调查记录的物种可直接指示在调查监测区域或站位的存在；而 eDNA 检出的物种可能来源于上

游（距离约为 x km 的范围内），其本地性需结合空间有效度评估并进行概率化说明（记为 P）。 

群落结构 eDNA物种 

序列相对丰度 

群落各物种的数量比和重量比均与 eDNA各物种序列相对丰度没有严格线性一致性。 

传统调查统计的各物种数量比或重量比可直接指示调查水域或江段的群落结构，而 eDNA 检出的各

物种序列相对丰度则是调查监测点至上游 x km的江段内的 eDNA物种序列相对丰度，其准确性需结

合空间有效度评估并进行概率化说明（记为 P）。 

优势度 eDNA物种 

序列优势度 

受 eDNA的生成、输移、降解过程的类群异质性和物种异质性以及 eDNA的采样、扩增、测序、注

释过程中的偏差影响，群落中各物种的优势度基本上无法在 eDNA层面重现。 

优势度是指物种在群落中的作用和地位的大小，体现的是物种在群落中的特征。eDNA物种序列优势

度是指 eDNA 物种序列在总序列中的占比及在总样品中的出现频率，体现的是物种序列在总序列中

的特征。 

优势种 eDNA优势 

序列物种 

受 eDNA的生成、输移、降解过程的类群异质性和物种异质性以及 eDNA的采样、扩增、测序、注

释过程中的偏差影响，群落中的优势种在 eDNA层面不一定具有相应的优势地位。 

优势种是对群落其他种有很大影响而本身受其他种的影响最小的物种，通常在群落中具有最大密度、

体积和生物量的物种。eDNA优势序列物种的判据是序列的优势，而 eDNA序列受生态系统内多重因

素影响，和群落中物种的密度、体积、生物量没有严格线性一致。 

生物多样性

指数 

eDNA物种 

序列多样性 

指数 

生物多样性指数是基于个体数占比或生物量占比的群落特征量化，因为群落中各物种的个体数占比

或生物量占比和 eDNA物种序列相对丰度没有严格线性一致，其与 eDNA物种序列多样性指数之间

没有明确的映射关系。 

生物多样性指数是测量群落内生物种类数量及生物种类间相对多度的一种定量指标。eDNA物种序列

多样性指数是测量 eDNA所检出物种数量和各物种序列相对丰度的一种定量指标。 

Margalef 

物种丰富度

指数 

Margalef eDNA 物种

序列丰富度指数 

总体如上，只具体计算指标的变化。 

Shannon-

Wiener 物种

多样性指数 

Shannon-Wiener 

eDNA 物种序列多样

性指数 

总体如上，只具体计算指标的变化。 

Simpson物种

优势度指数 

Simpson eDNA 物种

序列优势度指数 

总体如上，只具体计算指标的变化。 

Pielou 物 种

均匀度指数 

Pielou eDNA 物种序

列均匀度指数 

总体如上，只具体计算指标的变化。 

群落构建机

制 

eDNA物种 

序列空间 

结构关系 

群落构建机制体现种群扩散、环境过滤与生物相互作用的综合效应；eDNA 序列的空间结构则综合了 

eDNA 的生成、输移与降解过程。两者的直接关联主要在 eDNA 生成”环节与群落结构的联动上。 

群落构建机制是指群落物种组成和多样性的形成过程。群落构建机制涉及局地环境对物种的筛选以

及物种间相互作用，同时也考虑区域物种库通过扩散和随机过程对局域群落的影响。eDNA物种序列

空间结构关系是 eDNA物种组成和相对丰度形成过程、输移过程、降解过程的综合体现。 



实验步骤合规但 eDNA 测序注释所得的物种名录中仍可能存在小部分错漏的假设下，可以认为 eDNA 监

测所给出的物种名录是有实践意义、有价值、有效的。 

目标介质中各物种 eDNA序列相对丰度依赖于各物种的 eDNA生成-输移-降解动态，各物种 eDNA的

差异化生成依赖于不同物种个体的代谢速率、表面积、活动状态，各物种 eDNA 的差异化输移受各物种

eDNA的赋存状态、目标介质的输移方式、输移速率等的影响，各物种 eDNA的差异化降解受各物种 eDNA

的初始颗粒特征、分子片段特征的影响，导致各物种 eDNA序列相对丰度和个体数占比或资源量占比之间

没有严格线性一致[31, 46]，具体影响机制、影响强度可通过变量控制实验来进行检验。虽然各物种 eDNA序

列相对丰度无法准确表述群落结构，但在进行合理重复采样、完成空间有效度评估的条件下，可以作为影

响各物种 eDNA 序列相对丰度的群落-种群-环境的协同作用结果的指标（可能具有一定的黑箱特征），该

指标可以在一定程度上反映生态系统的某种综合特征（比如作为特定生态系统状态下的 DNA指纹，具体

功能指向尚待深入研究），可以通过纵向/横向对比在一定程度上量化群落-种群-环境的协同变化/差异，可

以通过对变化/差异的比较、聚类来评估不同时空下生态系统间的相似度。从这个意义上来看，各物种 eDNA

序列相对丰度的量化是具有实践意义、有价值、有效的，如果能够接受该指标对于群落-种群-环境协同作

用结果的黑箱式表达的话。 

各物种 eDNA序列相对丰度作为群落-种群-环境协同作用结果的黑箱指标，由其计算得出的 eDNA物

种序列优势度，指向的是目标物种在群落中的数量和重量优势、表面积优势、代谢速率优势、DNA 分子

赋存状态优势等的综合作用效果，eDNA优势序列物种指向的则是具有相应综合作用优势的物种。在进行

合理重复采样、完成空间有效度评估的条件下，虽然 eDNA物种序列优势度和 eDNA优势序列物种，既不

能等效于物种数量优势度和数量优势物种，又不能等效于物种重量优势度和重量优势物种，但是可以指向

考虑了表面积、代谢速率、DNA分子赋存状态等优势的物种数量-重量折中优势度和数量-重量折中优势物

种（该指标的具体生态意义可以通过更进一步研究厘清），具体的折中关系可通过已发表的相关数据的整

合分析来进行验证，也可以通过控制实验的量化检验来验证。从可能指向折中优势度这个意义上来看，

eDNA物种序列优势度和 eDNA优势序列物种是具有实践意义、有价值、有效的。 

各物种 eDNA序列相对丰度作为群落-种群-环境协同作用结果的黑箱指标，由其计算得出的 eDNA物

种序列多样性指数“（比如Margalef eDNA物种序列丰富度指数、Shannon-Wiener eDNA物种序列多样性指

数、Simpson eDNA物种序列优势度指数、Pielou eDNA物种序列均匀度指数），指向的是目标介质中由群

落结构、种群结构、个体表面积和代谢速率、DNA分子赋存状态等要素作用下物种 eDNA 序列多样性，

是对特定状态生态系统指纹特征的量化表述“（这种量化表述的具体生态意义需要通过更进一步研究厘清）。

物种多样性指数对于群落结构的指征意义从逻辑上可以类比平移到 eDNA 物种序列多样性指数对于各物

种 eDNA序列相对丰度的指征意义上，从可做类比平移应用这个意义上来看，eDNA物种序列多样性及一

系列 eDNA物种序列多样性指数是具有实践意义、有价值、有效的。 

各物种 eDNA序列相对丰度作为群落-种群-环境协同作用结果的黑箱指标，由其替代群落中各物种个

体数占比开展传统群落生态学中的群落构建机制分析，其最终结果所指向的并非传统群落生态学基于各物

种个体数占比的群落构建机制分析所指向的中性随机过程和生态位选择过程对群落构建的贡献率，而只是

说明一种不同样点间的 eDNA物种序列空间结构关系及其背后驱动因素“（群落结构、种群结构、个体表面

积和代谢速率、DNA分子赋存状态、环境条件、输移过程等）综合作用效果的相似性关系。这种 eDNA物

种序列组成结构空间上的相似性与 eDNA 的输移距离具有显著的负相关，中性群落模型对其具有更高的

解释度“（相比于基于个体的群落结构数据）[13]，这与 eDNA的输移方式、输移能力、输移距离有比较大的

关系[27, 28, 43, 44]。因此 eDNA 物种序列空间结构关系的检验和量化能说明的可能就是系列空间样点间群落

结构相似度、种群结构相似度、个体表面积和代谢速率相似度、DNA 分子赋存状态相似度、环境条件相

似度、eDNA输移方式和输移能力等的综合作用大小“（具体生态因子影响力拆分需要通过更进一步研究来

实现）。从这个意义上来看，eDNA物种序列空间结构关系的分析也一定程度上是具有实践意义、有价值、

有效的。 

需要补充说明的是，以上对基于 eDNA 各物种序列相对丰度的群落量化指标的内核重构探讨都是只



针对鱼类、两栖爬行类、大型底栖动物等多细胞生物的。对于细菌等单细胞生物，eDNA 中所赋存 DNA

序列的相对丰度和单细胞生物本身的个体数占比是保持一致的（当然，此处包括了鲜活个体、死亡个体、

死亡并分解的个体）[27, 43]，所以在进行合理重复采样、完成空间有效度评估的条件下，针对细菌等单细胞

生物的基于序列相对丰度的群落结构分析、优势度和优势种分析、物种多样性分析、群落构建机制“（微生

物领域称为 群落组装机制”）分析等都比较能够反映其群落状况。以上对基于 eDNA技术检出物种所指

向内容的内核重构，其适用对象覆盖单细胞生物、多细胞生物，甚至非细胞生物。 

4 基于 eDNA 物种序列相对丰度计算的群落量化指标的概念术语体系构建 

当前部分 eDNA 监测研究直接用传统群落生态学的术语[11-13]，无论作者已意识到或未意识到基于

eDNA 物种序列相对丰度计算的群落量化指标结果和基于传统调查群落结构计算的群落量化指标结果的

差异，给读者所传递的信息都是作者对这两者的混同；有的研究在表述上将基于 eDNA物种序列相对丰度

计算的群落量化指标和传统群落生态学的群落量化指标术语做了一定区分，但在相关表述中所指向的内容

则又出现了一定的混淆[14, 42, 45, 46]，给读者所传递的信息也是作者对这两者的区分不清。这两种情况其背后

的实质是，未能明确而清晰地区分基于 eDNA 物种序列相对丰度计算的群落量化指标结果和基于传统调

查群落结构计算的群落量化指标结果的差异，其呈现的方式是，未能建立新的物质对象客体-形式对象客

体-概念-术语体系。 

术语是用于准确命名专业概念的专业词汇称名单位[47]。术语指称的是概念，概念指向的是形式对象客

体，形式对象客体是从某个维度“（或某几个维度）对物质对象客体的抽象[48]。在术语学的规范中，一个好

的术语“（或术语体系）需要“ 物质对象客体-形式对象客体-概念-术语”之间具有良好的对应关系，其中除

了“ 物质对象客体 → 形式对象客体”可以具有一对多的对应关系外，“ 形式对象客体-概念-术语”都应该

是一一对应关系[48, 49]。随着新方法、新技术的崛起，必然指向对原有物质对象客体的新观察，进而必然需

要新形式对象客体的构建-新概念的定义-新术语的定名来满足和支撑新研究的发展。 

基于已有方法、工具，根据新方法、新技术所导向的具体研究需要对其进行调整优化，获得指向新的

事物“（形式对象客体）的结果，并对该新事物用新概念进行定义，并对该新概念进行定名形成新术语，这

是科学发展史上的惯例。比如，有研究基于传统群落生态学中描述物种多样性的β多样性，调整增加了群

落的系统发育信息，以期从物种之间的亲缘关系来分析群落间的生态关系，并将其定义为同一时间 2个不

同地点上群落之间的系统发育距离，通过术语的衍生将其定名为系统发育β多样性，并参照物种β多样性

和物种β多样性指数间的关系，将系统发育β多样性指数作为系统发育β多样性具体的度量[50, 51]。 

根据对基于 eDNA 物种序列相对丰度计算的群落量化指标所指向内容的具体指称和内核分析，以及

术语的语义透明性原则、系统性原则和新术语命名的术语衍生规则，可以尝试构建 eDNA监测研究专属的

新 形式对象客体-概念-术语”体系（部分示例，表 2）。 

根据术语衍生规则，并保证术语的语义透明性、系统性，本文中对相关术语的定名主要由 2~3部分组

成：限定性前缀 eDNA”、核心说明 物种序列”、传统群落生态学术语如 优势度” 多样性指数”等。

考虑到当前的 eDNA 监测研究中有相当一部分是和传统调查研究平行进行的，在表述 eDNA 监测分析结

果时保留“ eDNA”这个限定性前缀是必要的、合适的。由于优势度、多样性指数等，在 eDNA监测结果

分析中主要是对序列按照所注释到的物种“（当然，有的人会用 OTU/ASV水平、属水平、科水平）划分进

行统计分析，所以“ 物种序列”这个核心说明是必要，若省略容易带来语义的误导。本文认为，在当前大

家容易有意无意混淆或模糊传统调查分析结果和 eDNA 监测分析结果的情景下，不建议对术语进行仓促

的缩略，待到大家都能很普遍地意识到两者的差异并时刻能够潜意识地进行区分时，再探讨和推动对术语

的缩略应该会更合适。 

对于术语的英文翻译或跨语言定名，可以采取直译，也可以借鉴已有英文表达。以下是术语翻译的部

分示例： 

① eDNA 检出物种，直译可以用 eDNA-detected species，借鉴已有英文表达可以用 eDNA-based 

species，更宽泛一点的表达如 eDNA taxonomic composition 



表 2 基于 eDNA监测结果计算的群落量化指标的形式对象客体-概念-术语示例 

Tab 2 Cases for formal object-concept - term system of the quantitative indicators from traditional community ecology calculated based 

on the data of eDNA monitoring 

 

形式对象客体 概念 术语 

研究或监测目标介质中所赋存的各物种

DNA分子及其可检出状态。 

利用 eDNA 技术从研究或监测目标介质中进行 eDNA 采

样、扩增、测序、注释所检出的物种。 

eDNA检出物种 

研究或监测目标介质中所赋存的各物种

DNA 分子目标片段拷贝数占比及其可检

出状态。 

利用 eDNA 技术从研究或监测目标介质中进行 eDNA 采

样、扩增、测序、注释、统计得到的所检出各物种序列数

占总序列数的比例组成。 

eDNA 物种序列相

对丰度 

研究或监测目标介质中所赋存的各物种

DNA 分子的多度和普遍度及其可检出状

态。 

利用 eDNA技术从研究或监测目标介质中采样、扩增、测

序、注释、统计得到的所检出各物种序列在总序列中所具

有的分量大小。经常用各物种的序列相对丰度和在各样品

中出现频率的乘积表示。 

eDNA 物种序列优

势度 

研究或监测目标介质中所赋存具有最高

或较高多度和普遍度的 DNA 分子的来源

物种及其可检出状态。 

利用 eDNA技术从研究或监测目标介质中采样、扩增、测

序、注释、统计得到的所检出各物种中具有最高或较高序

列优势度的物种。比如用 eDNA物种序列优势度大于 10%

或 2%作为 eDNA优势序列物种。 

eDNA 优势序列物

种 

研究或监测目标介质中所赋存的 DNA 分

子来源物种数量及不同物种 DNA 分子目

标片段拷贝数占比的可检出、可量化状

态。 

用来测度利用 eDNA技术从研究或监测目标介质中采样、

扩增、测序、注释、统计得到的所检出物种多样性程度和

考察所检出每个物种序列数占总序列数比例的指数。 

eDNA 物种序列多

样性指数 

研究或监测目标介质中所赋存的 DNA 分

子来源物种数量及不同物种 DNA 分子目

标片段拷贝数占比的可检出、可量化状

态，基于Margalef丰富度指数的量化。 

基于 Margalef 丰富度指数量化方法来测度利用 eDNA 技

术从研究或监测目标介质中采样、扩增、测序、注释、统

计得到的所检出物种多样性程度和考察所检出每个物种

序列数占总序列数比例的指数。 

Margalef eDNA 物

种序列丰富度指数 

研究或监测目标介质中所赋存的 DNA 分

子来源物种数量及不同物种 DNA 分子目

标片段拷贝数占比的可检出、可量化状

态，基于 Shannon-Wiener多样性指数的量

化。 

基于 Shannon-Wiener 多样性指数量化方法来测度利用

eDNA技术从研究或监测目标介质中采样、扩增、测序、

注释、统计得到的所检出物种多样性程度和考察所检出每

个物种序列数占总序列数比例的指数。 

Shannon-Wiener 

eDNA 物种序列多

样性指数 

研究或监测目标介质中所赋存的 DNA 分

子来源物种数量及不同物种 DNA 分子目

标片段拷贝数占比的可检出、可量化状

态，基于 Simpson优势度指数的量化。 

基于 Simpson 优势度指数量化方法来测度利用 eDNA 技

术从研究或监测目标介质中采样、扩增、测序、注释、统

计得到的所检出物种多样性程度和考察所检出每个物种

序列数占总序列数比例的指数。 

Simpson eDNA物种

序列优势度指数 

研究或监测目标介质中所赋存的 DNA 分

子来源物种数量及不同物种 DNA 分子目

标片段拷贝数占比的可检出、可量化状

态，基于 Pielou均匀度指数的量化。 

基于 Pielou 均匀度指数量化方法来测度利用 eDNA 技术

从研究或监测目标介质中采样、扩增、测序、注释、统计

得到的所检出物种多样性程度和考察所检出每个物种序

列数占总序列数比例的指数。 

Pielou eDNA 物种

序列均匀度指数 

研究或监测目标介质中不同站点所赋存

的 DNA 分子来源物种组成及不同物种

DNA 分子目标片段拷贝数占比的空间特

征及其可检出、可量化状态。 

利用 eDNA 技术从研究或监测目标介质中进行 eDNA 采

样、扩增、测序、注释、统计得到的不同站点的所检出物

种组成及各物种序列相对丰度的相似度，及其与不同样点

间输移距离的相关关系，中性群落模型对其的解释度等。 

eDNA 物种序列空

间结构关系 

 



② eDNA 检出物种，直译可以用 eDNA-detected species，借鉴已有英文表达可以用 eDNA-based 

species，更宽泛一点的表达如 eDNA taxonomic composition 

③ eDNA物种序列相对丰度，直译可以用 eDNA-detected species sequence relative richness，借鉴已

有英文表达可以用 eDNA-based community structure，或 eDNA-based community pattern 

④ eDNA物种序列优势度，直译可以用 eDNA-detected species sequence dominance，借鉴已有英文

表达可以用 eDNA-based dominance，或 eDNA-based species dominance，或更宽泛一点的表达

eDNA-based taxonomic dominance 

⑤ eDNA优势序列物种，直译可以用 eDNA-detected dominant sequence species，借鉴已有英文表

达可以用 eDNA-based dominant species 

⑥ eDNA物种序列多样性指数，直译可以用 eDNA-detected species sequence diversity index，借鉴

已有英文表达可以用 eDNA-based diversity index 

⑦ Margalef eDNA物种序列丰富度指数，直译可以用 eDNA-detected species sequence Margalef index，

借鉴已有英文表达可以用 eDNA-based Margalef index 

⑧ Shannon-Wiener eDNA 物种序列多样性指数，直译可以用 eDNA-detected species sequence 

Shannon-Wiener index，借鉴已有英文表达可以用 eDNA-based Shannon-Wiener index 

⑨ Simpson eDNA物种序列优势度指数，直译可以用 eDNA-detected species sequence Simpson index，

借鉴已有英文表达可以用 eDNA-based Simpson index 

⑩ Pielou eDNA物种序列均匀度指数，直译可以用 eDNA-detected species sequence Pielou index，

借鉴已有英文表达可以用 eDNA-based Pielou index 

⑪ eDNA物种序列空间结构关系，直译可以用 eDNA-detected species sequence spatial structure，借

鉴已有英文表达可以用 eDNA-based community spatial pattern 

需要特别注意和说明的是，因为缺少对 eDNA监测结果和传统调查结果内在差异的系统探讨与厘定，

当前英文文献中所见到的 eDNA 监测结果相关表述具有明显的套用传统群落生态学术语的倾向，因而在

上述 借鉴已有英文表达”时所用的英文表述也具有明显的套用传统群落生态学术语的印迹。在使用中，

需要根据情景予以特别的考量。 

5 基于 eDNA 技术的生物群落研究中相关结果表述和阐释的建议 

第一，审慎阐述 eDNA监测结果，勿轻易将其和传统调查结果做等同表述。eDNA监测结果反映的是

序列结构的特征，不是群落结构的特征，且这两者之间也非严格线性一致[15, 17]，所以对 eDNA监测结果和

传统调查结果直接进行挂钩或等同，或者直接进行替代着使用、混着使用，是不合适、不科学的。虽然当

前很多 eDNA 监测研究不假思索地或有意或无意地把基于 eDNA 物种序列相对丰度的结果直接等同于或

替代传统群落生态学中基于个体的表述，但是也有研究对基于 eDNA 物种序列相对丰度的结果做审慎表

述，并没有将其直接等同于或替代传统群落生态学中基于个体的表述。比如有研究中的目标物种的 eDNA

水平分布、垂直分布没有直接表述为目标物种的水平分布、垂直分布，用以参考目标物种资源量的目标物

种 eDNA浓度也只是表述为目标物种 eDNA浓度[52]。比如有研究中 eDNA检出的物种数没有直接表述为

物种数，eDNA检出的物种组成异质性没有直接当作物种组成异质性来分析[24]。比如有研究中基于 eDNA

序列相对丰度计算的优势物种没有直接表述为优势物种，而是表述为优势序列物种，基于 eDNA序列相对

丰度计算的各生态型鱼类占比没有直接表述为各生态型鱼类占比，而是表述为各生态型鱼类序列占比[53]。 

第二，科学理解 eDNA监测结果及结果分析所指向的东西，避免在结果解释和讨论中的模糊和混淆。

要深刻理解和认识 eDNA 监测结果和传统调查结果的差异，尤其要深刻理解和认识基于 eDNA 物种序列

的物种检出和各物种序列相对丰度与基于个体的物种鉴定和群落结构是不同层面的东西。比如在做 eDNA

监测所检出物种的分析时，要时刻明白，①所检出物种名录存在因注释过程中的偏差而导致的错误遗漏的

问题，②确定物种名录的 DNA分子信息可能是从其他区域或介质输移到监测站位的，③样品的时间序列

重复数和空间序列重复数不足可能带来较大的随机误差，因此在与传统调查数据进行比较分析时注意可比



性的问题。比如在做 eDNA物种序列相对丰度的分析和进一步计算时，要时刻明白，①eDNA物种序列相

对丰度是群落结构、种群结构、个体表面积和代谢速率、DNA 分子赋存状态、环境条件等因素的共同影

响结果，②eDNA物种序列相对丰度也不只是受监测站位的群落结构、种群结构、个体表面积和代谢速率、

DNA分子赋存状态、环境条件等因素的影响，还受其他区域或介质输移而来的 eDNA的影响，③样品的

时间序列重复数和空间序列重复数不足可能带来较大的随机误差，因此不要和传统调查数据进行直接的比

较分析，另外在进行时间序列纵向对比和空间序列横向对比时也要注意对比结果的含义是什么。 

第三，凝聚共识，逐步探讨研究建立覆盖整个 eDNA研究领域的概念术语体系。eDNA监测研究和传

统调查研究有内在的不同，eDNA监测研究可以借用传统调查研究的分析方法、分析工具，但相关表述和

结果不宜直接套用，而应该厘清 eDNA监测研究内容和研究结果的实际含义，然后新建一个适配的概念体

系和术语体系。虽然 eDNA 监测研究和传统调查研究的体系可以根据事实存在一定的相关性，但不能混

淆。本文从群落研究的角度对 eDNA检出物种、物种序列相对丰度及其相关指标的分析探讨，只是一个比

较初步的努力，①对相关问题的认识还存在一些黑箱假设，期待后续的相关研究积累能够逐渐把黑箱给拆

解开，明确各项指标、各项分析的具体生态学含义；②所阐述的问题只是 eDNA研究领域的冰山一角，希

望同行专家共同努力逐步梳理完善 eDNA 研究领域各方面的问题点，最终建立覆盖整个 eDNA 研究领域

的概念术语体系。本文且做抛砖引玉。 
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