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摘要: 环境 DNA (eDNA) 技术是一种生态和生物多样性监测和评价的新手段, 完整和准确的参考序列库是

eDNA技术应用于水生生物多样性调查的基础。当前, 不同水生生物eDNA参考序列还存在诸多问题, 如不同

类群使用的标记基因不同且资源较为分散, 部分参考序列分类不准确, 以及针对我国各类水体中水生生物

eDNA参考序列不多等。针对上述问题, 研究构建了水生生物eDNA数据库(AeDNA, http://aedna.ihb.ac.cn/)。
AeDNA整合了DNA条形码和基因组两种类型参考序列。其中18S、28S、ITS、COΙ、12S、rbcL 等各类

DNA条形码60余万条, 涉及2万余种鱼类、1万余种水生植物、1万余种底栖动物、1万余种浮游动物和1万余

种浮游植物; 基因组包含线粒体、叶绿体等细胞器基因组6199个及万种鱼类基因组计划和万种原生生物基因

组计划所产生的物种基因组。涉及的生境有江、河、湖、海、冰川和温泉等各类水环境, 尤其数据库构建团

队贡献的6万余条参考序列, 具有我国丰富的各类水体生境信息。总体来说, AeDNA是一个数据量大、类群

覆盖全、准确性高且具有我国水生生物特色的综合性eDNA参考序列库, 是水生态和水生生物多样性监测的

重要基础资源。
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人类活动和气候变化造成了水生态系统受

损、水生生物多样性衰退、物种组成改变等负面

影响
[1—5]

。开展全面、准确的水生生物多样性调查

是建立水生态评估方法并开展生物多样性保护的

基础
[6]
。重要的水生生物包括鱼类、水生植物、底

栖动物、浮游动物和浮游植物等
[7—9]

。当前, 水生

生物调查主要是通过形态鉴定这一手段。然而, 这
一方法存在诸多缺陷, 包括成本高、耗时、对从业

人员专业水平要求高及方法难以标准化等
[10]

。环

境DNA(eDNA)技术的产生则弥补了上述形态鉴定

方法的不足, 是一种生态和生物多样性监测的新手

段, 也是当前的前沿热点技术
[6, 11—15]

。eDNA技术

通过采集水样, 富集并提取DNA, 进行建库和高通

量测序, 最后通过将测序序列与数据库序列比对获

得物种注释信息
[15]

。尽管eDNA技术在过去10来年

中被广泛应用, 但是用于物种鉴定的数据库各式各

样, 并存在分类标准不统一、分类错误和覆盖度不

高等问题
[16], 这些问题直接影响了应用eDNA技术

调查水生生物多样性的准确性, 从而制约了eDNA
技术的推广, 因此亟待建立准确的、综合性的水生

生物eDNA数据库。

针对eDNA参考序列数据分散和整合度差, 且
缺乏我国各类水环境水生生物eDNA参考序列库的

问题, 我们通过梳理公共数据库中eDNA数据库的

序列信息、Meta信息和分类信息, 同时整合自有的

大量水生生物eDNA参考序列, 设计了eDNA数据的

收录标准和存储格式, 矫正了部分数据的分类错误,
进而构建了水生生物eDNA数据库——AeDNA(http://
aedna.ihb.ac.cn/)。AeDNA是中国首个综合性的水

生生物eDNA数据库, 将大大促进eDNA技术在水生
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生物调查领域的应用。 

1    材料与方法
 

1.1    数据收集

数据来源包括公共数据库和AeDNA团队贡献

的序列。公共数据库包括NCBI(https://www.ncbi.
nlm.nih.gov/)、BOLD(http://www.boldsystems.org/)、
SILVA(https://www.arb-silva.de/)和MitoFish(http://
mitofish.aori.u-tokyo.ac.jp/download.html)。Ae-
DNA团队贡献的序列主要有各团队自行鉴定和测

序的各类水生生物条形码序列数据。 

1.2    数据处理

数据处理包括分类信息矫正和数据格式标准

化。AeDNA数据库的分类信息以NCBI taxonomy
为基础, 并辅以人工矫正。首先通过NCBI taxid构
建NCBI全部生物类群分类学数据库, 分类系统以

标准的界、门、纲、目、科、属、种共7个分类层

级进行展示, 然后将收录序列的物种名称与物种库

进行匹配, 继而得到序列的标准分类信息。最后将

计算得到的标准分类信息进行人工校正。数据格

式标准化包括制定标准Meta信息收集表, Meta信息

(Meta-information)是指与序列相关的基础信息, 包
括序列名称、分类信息、序列类型、采样位置(经
纬度)、样品采集地生境、数据来源信息和描述信

息。标准化格式制定后采用自行编写的脚本进行

统一汇编, 并且统一自动化重命名。 

1.3    数据库构建

本数据库基于CentOS 8系统, React与TypeScript
用于网页前端页面展示, Django用于网页后端功能

模块开发, Python用于文本操作和逻辑运行, Mon-
goDB用于数据管理。 

2    结果与讨论
 

2.1    数据库结构和功能呈现

AeDNA主体结构包括6部分: 主页、DNA条形

码、基因组、分析平台、数据提交和关于我们(图 1)。
数据资源包括收录的序列、分类学数据、序列相

关的Meta信息及将序列构建成用于同源分析的索

引。数据存储包括MongoDB和BLAST database, 其
中MongoDB用于网页数据原始数据展现和Meta信
息存储; BLAST database用于存储同源分析的索引

序列。分析工具包括数据展示、数据提交和分析

平台。主要功能包括搜索功能、数据统计功能、

分析功能和数据更新功能。

搜索功能　　用户可以通过分类信息在AeDNA
数据库搜索数据, 也可以结合通过分类信息、序列

名称、样品采集地(国家/地区)和生境进行搜索。

通过搜索用户可以获得目标序列及与目标序列有

关的分类学信息和Meta统计信息。

数据统计功能　　包括序列统计和Meta信息

统计。序列统计呈现了各分类阶元的条形码或基

因组数量; Meta信息统计呈现了各分类阶元条形码

数据资源

序列
•DNA条形码
•基因组

分类学数据

•鱼类
•水生植物
•浮游动物
•浮游植物

Meta信息
•样品位置/坐标
•条形码类型
•生境
……

BLAST序列索引
•DNA条形码序列索引
•基因组序列索引

MongoDB BLAST database

数据展示 数据提交 分析平台

AeDNA网页界面

搜索功能
•基于分类学搜索
•基于条形码/基因
组搜索

数据统计
•分布国家统计
•条形码类型统计
•生境类型统计

数据分析
•序列比对
•系统进化分析

数据更新
•单项提交
•批量提交
•实时动态更新

数据存储

分析工具

主要功能

主页 DNA条形码 基因组 分析平台 数据提交 关于我们

图 1    AeDNA数据库网站构架示意图

Fig. 1    Web interface and framework of AeDNA database
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序列类型和与其相关的样品分布数据, 如分布国家

统计, 地理坐标呈现。

分析功能　　数据库支持用户提交序列并通

过BLAST程序搜索目标序列在AeDNA数据库中的

同源序列, 进一步基于搜索到的同源序列构建系统

发育分析(图 1)。BLAST默认程序为BLASTN, 默
认比对序列为DNA条形码数据库的所有类群、所

有序列, 默认比对E值为0.1。用户可以自行选择比

对程序、比对序列类型、比对E值和其他参数。系

统发育分析中多序列比对工具为Muscle v5, 系统树

算法为TreeBeST, 可视化工具为MSAView。

数据更新功能　　数据库提交分为单项提交

和批量提交两种不同的模式(图 1)。单项提交允许

用户将eDNA数据逐条提交到AeDNA, 批量提交允

许用户通过填写标准信息收集表格提交序列。提

交的序列需要经过AeDNA后台审核, 审核通过的

序列汇入AeDNA数据库并反馈给用户, 审核不通

过的序列提示用户再次按照要求提交。 

2.2    数据类型

AeDNA包含水生生物DNA条形码和基因组数

据, 通过整合公共数据和AeDNA构建团队测定的

条形码数据构建而成。数据库集成了60余万条序

列, 其中数据库构建团队贡献了6万余条, 以我国各

类水体水生生物条形码数据为特色。数据库涉及

的生物类型包括2万余种鱼类、1万余种水生植

物、1万余种底栖动物、1万余种浮游动物和1万余

种浮游植物(图 2)。
DNA条形码　　DNA条形码是物种特有、能

稳定遗传、可以作为身份标签的一段DNA序列。

每个物种具有多种条形码序列, 本数据库收录多个

物种多种条形码序列, 包括18S、ITS、COI、12S、
rbcL等38种条形码数据。数据由AeDNA团队通过

检索公用数据库、单一物种条形码测序、eDNA多

物种批量测序和挖掘基因组获得的条形码序列组

成。DNA条形码数据将为水生生物鉴定、多样性

调查、保护种/入侵种监测及研究提供参考。

数据库包含23418种鱼类、11750种水生植

物、8817种底栖动物、10320种浮游动物和8953种
浮游植物(图 3A)。总计592758条DNA条形码序列,
其中鱼类376201条、水生植物103227条、底栖动

物11214条、浮游动物67689条、浮游植物34427条
(图 3B)。不同生物类群收录的条形码序列有较大

差异 ,  其中鱼类以线粒体基因为主 ,  例如COI、
12S等, 还有少量核糖体基因序列和基因组上其他

基因序列(图 3C); 水生植物包含叶绿体和ITS序列

(核糖体基因); (图 3D); 浮游动物包含以COI为代表

的线粒体序列和以18S为代表的核糖体序列(图 3E);
除蓝藻以外的浮游植物则包含rbcL为代表的叶绿

体序列、COI为代表的线粒体序列和18S为代表的

核糖体序列(图 3F)。我们发现高等动植物DNA条

形码多采用进化速率更快的线粒体基因、叶绿体

基因和ITS序列, 而浮游动植物除了上述基因外, 还
采用更为保守的18S序列(真核藻类)或者16S序列

(蓝藻), 这与已有研究结果一致
[17—19]

。另外, 最新

的研究表明以线粒体12S序列作为鱼类鉴定的参考

条形码序列相较于COI等条形码序列能鉴定更多的

物种 ,  鉴定的结果更准确
[ 1 9 ]

。本数据库收录的

12S序列5000余条, 后期还将持续进行增量更新。

AeDNA构建团队贡献了该数据库中的6万余

条DNA条形码序列, 其中鱼类序列5.7万余条, 水生

植物序列500余条, 底栖动物200余条, 浮游动物和

浮游植物序列1200余条; AeDNA团队贡献的条形

码数据具有完备的Meta信息, 除了条形码类型信息

外还包括样品采集地点、生境类型、图片、视频

等。从序列所在生境的分布图可以看出这些序列

主要来源于我国各类水体中水生生物, 具有鲜明的

浮游植物

DNA条形码 基因组*

浮游动物

底栖动物

两栖动物

鱼    类

其    他

水生植物

34427

103227

67690

11214

376201

建设中

建设中

建设中

建设中

1119

1586

49

327

3118

图 2    AeDNA数据总览

Fig. 2    Landscape of the data of AeDNA
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图 3    DNA条形码数据统计

Fig. 3    Statistics of DNA barcodes
A. 数据库已收录DNA条形码的物种数量统计; B. DNA条形码数量统计; C—F. 不同水生生物类群DNA条形码类型统计[C、D、E、
F和G分别代表鱼类、水生植物、底栖动物、浮游动物和真核浮游植物(仅含真核藻类)]
A. The number of species with DNA barcode in the database; B. Statistics of the number of DNA barcodes; C—F. Statistics of the types of
DNA barcodes [C, D, E and F represent the DNA barcodes of the fish, plant, Zoobenthos, zooplankton and phytoplankton (only eukaryotic
Algae, respectively)]
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特色。样品采集地除中国台湾外的其他所有省份

均有覆盖(图 4), 以长江流域和青藏高原为特色。

内蒙古自治区、中国台湾和新疆维吾尔自治区等

没有分布或分布较少, 未来需要加大采样力度, 使
之覆盖更广、更全。

基因组条形码　　如上文所述, 每个物种具有

多种条形码序列, 不同类型的条形码序列长度不同,
序列保守性不同, 鉴定精度和解析度不一致, 因此,
研究人员针对各类群物种鉴定所用的条形码不一

致。例如, 过去COI序列是鱼类鉴定的金标准, 最近

发现12S序列比COI鉴定精度高
[19]; 用于大部分真

核藻类鉴定的条形码是18S、ITS、28S、tufA和

rbcL等, 但甲藻和异鞭藻用COI, 轮藻则采用与很多

高等植物类似的atpA/B、psbA/B等
[18]; 蓝藻(原核

浮游植物)通常采用16S、ITS、rbcL和rpoC1等。

原生动物的鉴定通常用18S和COI[17]
。因此, 采用

DNA条形码进行物种鉴定缺乏统一标准。

基因组是指某一特定物种细胞内的一整套遗

传物质, 是一个物种所有DNA序列信息的集合。基

因组某种意义上说是一种 “超级条形码”, 其鉴定精

度和解析度将远远超过单独使用某一个标记基

因。当前, 大量细胞器基因组和物种基因组的产生,
使得基因组的数目到达了一定的量级, 因此, 利用

基因组进行物种鉴定也变为可行。

本数据库的基因组数据包含线粒体基因组、

叶绿体基因组以及由“万种鱼基因组计划”[20]
和“万

种原生生物基因组计划”[21]
产出的全基因组测序数

据。数据库共搜集了5872条细胞器基因组序列, 其
中线粒体基因组共3377条, 鱼类3118条, 水生植物

18条, 浮游动物49条, 浮游植物192条; 叶绿体基

因组共2495条, 水生植物1568条, 浮游植物927条
(图 5)。后期数据库将大力整合基因组数据, 尤其

是旗舰物种和入侵物种基因组数据, 同时结合基因

组测序和通过大规模水环境样品采集、测序, 从宏

基因组数据挖掘环境基因组来补充未测定基因组

的空白。此外, AeDNA进一步将开发基于基因组

水平进行物种鉴定和生物多样性研究的新方法、

新标准。 

3    展望

AeDNA为水生生物调查提供参考序列数据库,
整合了现有DNA条形码和基因组数据 ,  将促进

eDNA技术在水生生物调查中的应用。当前, 数据

库为第一版, 未来将进行持续的数据更新, 同时整

合更多分析功能, 包括: (1)数据库将新增两栖动

物、蓝藻等类群水生生物eDNA数据, 将继续收

集、汇编国内同行测定的水生生物条形码数据和

通过大规模采集样品、测序来完善中国境内条形

码数据库, 构建更具综合性的水生生物eDNA数据

库。样品来源将涉及中国大部分水域, 将实现对国

内水生生物eDNA数据的全覆盖。数据库将收集水

生生物图片、视频信息, 将展现序列、分类信息、

.
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图 4    AeDNA团队贡献的DNA条形码序列地域分布图

Fig. 4    The distribution of DNA barcode sequences contributed by AeDNA team
根据中华人民共和国自然资源部监管的标准地图编辑[审图号为GS (2016) 1569]

Edited based on a standard map supervised by the Ministry of Natural Resources of the People’s Republic of China [No. GS (2016) 1569]
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影像和Meta信息等数据。(2)除了实现对数据增量

更新的同时, 本数据库将着力于eDNA数据质量的

提升。包括: 基于NCBI分类学体系的分类系统矫

正; 基于聚类分析去除冗余序列和错误序列; 基于

HMM模型对序列进行修剪等。(3)数据库已建设有

序列比对和系统发育树构建功能, 后续将新增: 多
样性分析功能, 如α和β多样性等; 入侵种和保护种

监测功能; 各类水生态指标分析功能和基于eDNA
的水生生物评价功能。(4)数据库将建立用户管理

系统, 即用户可以在AeDNA数据库创建账号, 实现

对个人数据和分析任务的长期管理。总体来说,
AeDNA将由专业团队进行长期维护, 持续迭代, 旨
在实现水生生物的调查、监测、追溯和预警的综

合能力。
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图 5   AeDNA数据库中基因组数据的统计
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AeDNA: AQUATIC ENVIRONMENTAL DNA DATABASE

CHEN Kai1, FANG Cheng-Chi1, WU Zhi-Gang1, XIONG Fan1, YU Dan1, CUI Yong-De1, ZHANG Qi1,
WANG Bao-Qiang1, JIANG Chuan-Qi1, SONG Li-Rong1, WANG Hong-Zhu1, LIU Huan-Zhang1,

CHEN Xiao-Fei2, LING Hai-Bo2, CAI Jun-Xiong2, LI Tao1, HE Shun-Ping1, MIAO Wei1,
XIONG Jie1 and ZENG Hong-Hui1

(1. Institute of Hydrobiology, Chinese Academy of Sciences, Wuhan 430072, China; 2. Hubei Provincial Academy of
Eco-Environmental Sciences, Wuhan 430072, China)

Abstract: Environmental DNA (eDNA) technology is an emerging method for ecological and biodiversity monitoring
and evaluation, and is one of the frontier technologies. A complete and accurate reference sequence database is the basis
of the application of eDNA technology to the investigation of aquatic biodiversity. At present, there are still some prob-
lems in eDNA reference sequences of different aquatic organisms, such as the use of different marker genes for diffe-
rent groups of aquatic organisms, the scattered distribution and inaccurate classification of reference sequences, and the
lacking of reference sequences for aquatic organisms in China. To address these issues, the Aquatic eDNA database
(AeDNA, http://aedna.ihb.ac.cn/) was constructed in this study. AeDNA integrates two types of reference sequences:
DNA barcode and genome database. The DNA barcode database contains more than 600000 records of different mar-
ker genes, including 18S, 28S, ITS, CO1, 12S and rbcL, etc., which covers about 20000, 10000, 10000, 10000 and
10000 species of fishes, plants, Zoobenthos, zooplankton and phytoplankton, respectively. The genome database con-
tains 6199 organelle genomes of mitochondria and chloroplast, as well as the genomes of fish and protist which gene-
rated by the 10000 Fish Genomes Project and the Protist 10000 Genomes Project. The habitats cover various water en-
vironments such as rivers, lakes, seas, glaciers and hot springs. In particular, AeDNA contains more than 60000 refe-
rence sequences of aquatic organisms in various water environments of China. In summary, AeDNA is a comprehen-
sive eDNA reference sequence database with large amount of data, high coverage of taxa, high accuracy and more data
for aquatic organisms in China. It will be a fundamental resource for aquatic ecology and biodiversity monitoring.

Key words: eDNA database; DNA barcode; Genome; eDNA technology
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