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基于环境DNA的春季东海海域曼氏无针乌贼分布特征
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摘要: 研究设计了曼氏无针乌贼(Sepiella japonica)的特异性引物和TaqMan探针, 采用eDNA方法对东海海域

44个站位的175个水层样品进行了曼氏无针乌贼的水平(44个站位)和垂直分布(175份水样)分析, 并进行了曼

氏无针乌贼eDNA与环境变量(总深度、采样深度、温度、盐度、溶氧量、浊度、叶绿素、 、 、

、 、 )的相关性分析。结果显示, 在调查海域曼氏无针乌贼的eDNA检出率为17.14%, 在各站

位间无显著差异, 但在垂直分布上有显著差异(P<0.05)。在中表层水中检测到较高的曼氏无针乌贼eDNA浓

度 , 在深度大于 81  m的海水中未检测到曼氏无针乌贼 eDNA。此外 , 曼氏无针乌贼的 eDNA浓度

(Ln([eDNA]+1))和存在/不存在(YNeDNA)受总深度、浊度、盐度、溶氧量、 、 和 等环境变量

的影响。研究证明了eDNA是一种可靠的物种调查方法, 可以作为传统资源调查的补充, 为进一步研究东海海

域曼氏无针乌贼的资源分布及栖息地选择提供技术支持, 并为其资源修复和可持续利用提供参考依据。
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曼氏无针乌贼(Sepiella japonica)俗称墨鱼、乌

贼等 , 属软体动物门 (Mollusca)、头足纲 (Cepha-
lopoda)、十腕目(Decapodiformes)、乌贼科(Sepii-
dae)、无针乌贼属(Sepiella), 曾经是我国东海传统

四大海产之一
[1]
。曼氏无针乌贼为印度−西太平洋

广布种, 北到日本海, 南到马来群岛海域, 西到印度

东海岸均有分布, 在我国主要分布在浙江近海和闽

东海域
[1]
。曼氏无针乌贼曾是东海产量最高的头足

类经济物种, 也是主要捕捞对象之一, 渔获量约占

其全国渔获量的70%—80%, 在浙江省的年产量曾

高达6万吨
[2]
。自20世纪70年代末以来, 由于过度捕

捞和产卵场的破坏, 以及海洋生态环境的不断恶化,
导致东海海域的曼氏无针乌贼产量持续下降, 至
20世纪90年代初基本绝迹

[3]
。曼氏无针乌贼是典型

的暖水短距离洄游生物且生命周期较短, 其资源量

完全依靠补充群体。为了恢复该物种资源, 相关研

究人员陆续在浙江近海开展了曼氏无针乌贼的人

工繁育和增养殖
[4]
、标记放流

[5]
、增殖放流效果评

估
[6]
、产卵场修复

[7]
、实行伏季休渔和设置自然增

殖保护区等措施。常态化的增殖放流等管理措施

在曼氏无针乌贼资源修复上取得了一定的成效
[8]
。

刘姝含等
[9]
对浙江中北部曼氏无针乌贼资源现状研

究结果显示, 其资源量呈上升趋势, 但2017—2019年
的群体规模仍未恢复至1980年的平均水平。目前,
有学者尝试曼氏无针乌贼标志放流, 以评价其资源

增殖效果
[5], 但因标志放流个体数量有限和放流群

体的移动性较强等原因, 回捕标志个体仍存在诸多

困难
[6], 借助标志回捕手段难以实现放流效果评估。

有效的渔业资源管理和生物多样性保护需要

准确的空间分布和种群状况信息
[10, 11]

。传统的渔

业资源调查方法包括拖网捕捞、水下摄影、声纳

探测、社会调查和文献检索等方法。直接捕捞法

是渔业资源调查研究及渔业监测最常用的方法
[12],

但这种方法存在生境破坏大、耗时长及成本高等
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缺点, 且需要运用专业的分类学知识来进行物种鉴

定
[13]
。此外, 传统方法在特定时间(夏季休渔期)和

特定区域(禁渔区和保护区)也不适用。近十年来,
环境DNA (Environmental DNA, eDNA)已成为环境

保护和生物监测的有力工具。2019年Ikeda等[14]
提

出eDNA是评估水生生物分布的一种高效且高度灵

敏的方法。研究表明, 即使在低生物量的情况下,
也可以通过eDNA方法实现对目标物种的检测

[15, 16]
。

随着研究的不断深入, eDNA技术已被广泛应用于

多个领域, 包括生物多样性分析
[17]
、入侵物种和珍

稀濒危物种监测
[18, 19]

、鱼类产卵洄游
[20]
、生物量

评估
[21]
等。研究表明, eDNA不仅可以用来检测特

定区域内物种的存在与否, 而且特定物种的eDNA
浓度与该物种的生物量之间存在正相关关系

[22, 23]
。

例如, Sun等[24]
在自然海域对中国对虾(Fennerope-

naeus chinensis)同时进行了eDNA调查与传统拖网

捕捞研究, 结果表明两种方法所反映的中国对虾生

物量数据高度一致, 这进一步验证了使用eDNA浓

度作为衡量生物量密度指标的有效性。Salter等[25]

利用eDNA技术对大西洋鳕(Gadus morhua)种群进

行了定量分析, 并将其结果与拖网捕捞数据进行了

对比, 同样发现两者间存在一致性。然而, 值得注

意的是, 海洋水体的分层现象限制了eDNA在垂直

方向上的扩散
[10], 此外, 不同物种甚至同一物种处

于不同生命阶段的海洋生物往往展现出不同的栖

息地偏好
[26], 因此, 为确保准确反映目标物种的真

实分布情况及丰度, 垂直采样非常必要。总体来看,
eDNA技术在水生生物资源评估中具有高效、便捷

和环境友好性等优点, 在渔业资源管理中具有很大

的潜力, 尤其适用于大范围资源调查。

本研究旨在通过设计曼氏无针乌贼特异性引

物和TaqMan探针, 利用eDNA方法监测曼氏无针乌

贼在东海海域的水平和垂直分布, 并确定可能与其

分布有关的环境变量, 以期为曼氏无针乌贼的资源

评估和管理提供数据基础, 并对其资源修复和可持

续利用提供参考依据。 

1    材料与方法
 

1.1    曼氏无针乌贼特异性引物和TaqMan探针的

初步设计及验证

从美国国家生物技术信息中心(National Center
for Biotechnology Information, NCBI)下载曼氏无针

乌贼Sepiella japonica及其近缘物种(火枪乌贼Lolio-
lus  beka、尤氏枪乌贼Loliolus  uyii、针乌贼Sepia
andreana、金乌贼Sepia esculenta、虎斑乌贼Sepia
pharaonis、杜氏枪乌贼Uroteuthis duvaucelii)等的

线粒体基因组全序列 , 使用Clustalw比对下载的

COⅠ基因序列, 并用Primer Express软件初步设计

曼氏无针乌贼的特异性引物和TaqMan探针, 由生

工生物工程(上海)股份有限公司合成。

采用酚/氯仿抽提法提取曼氏无针乌贼及其近

缘物种的基因组DNA, 并将其作为模板DNA, 通
过实时荧光定量PCR (Quantitative Real-Time PCR,
qPCR), 对初步设计的引物和TaqMan探针进行特异

性检验。 

1.2    质粒标准品的构建

使用验证成功的引物, 以提取的曼氏无针乌贼基

因组DNA为模板, 进行PCR扩增。扩增反应为25 μL
的体系 :  12.5  μL Mix  (内含buffer),  9.5  μL ddH2O,
1 μL模版DNA, 上下游引物各1 μL。扩增条件: 95℃
预变性3min, 95℃变性30s, 55℃退火30s, 72℃延伸

1min, 35个循环, 72℃终延伸5min。扩增产物经1.5%
凝胶电泳后, 通过TA克隆

[29]
将目的片段连接到质

粒载体上, 经过蓝白筛选后通过测序鉴定, 完成质

粒标准品的构建, 测定质粒标准品浓度, 并计算拷

贝数。以10倍浓度梯度稀释质粒标准品, 通过qPCR
预实验选取合适的标准品区间, 并获取扩增效率。 

1.3    水样采集与过滤

本研究于2019年5月, 在东海海域44个采样站

位, 共采集175份海水样本, 具体采样站位信息(图 1)。
海水样本采用 24×20  L  Niskin瓶 ,  SBE  911  Plus
CTD系统采集, 不同水深的海水样本保存在一次性

无菌采样袋中。采样后24h内进行抽滤: 使用直径
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图 1   东海采样站位分布图

Fig. 1   Sampling station of the East China Sea
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为47 mm、孔径为0.45 μm的玻璃纤维滤膜(上海兴

亚, 中国)抽滤采集的水样, 每张滤膜过滤1 L海水;
每10个样品抽滤1 L纯净水作为阴性对照, 抽滤后

的滤膜折叠后用铝箔纸包裹置于2 mL冻存管(上海

生工生物工程股份有限公司)中, 置于–196℃的液

氮速冻并保存。然后将冻存管带回实验室, 保存于

–80℃超低温冰箱, 等待进一步提取eDNA。为防止

样品间交叉污染, 所有的过滤设备在每次使用前后

用 10%的次氯酸溶液浸泡 10min以去除残留的

eDNA, 然后用自来水彻底冲洗, 最后用娃哈哈纯净

水冲洗。抽滤不同的水样时更换新的一次性手套

和口罩。 

1.4    环境DNA提取

使用DNeasy Blood ＆ Tissue试剂盒(Qiagen, 德
国)从滤膜中提取总环境DNA[27]

。用100 μL的AE缓
冲液洗脱后 , 使用OneStep PCR Inhibitor  Removal
试剂盒(ZYMO Research, 美国)去除抑制剂

[28], 以提

高eDNA的质量。将去除抑制剂后的总环境DNA
存储于–80℃冰箱。

PO3−
4 NH+4 SiO−3 NO−3 NO−2

44个站位共计175份水样的环境变量包括总深

度、采样深度、温度、盐度、溶氧量、浊度、叶

绿素和营养物质( 、 、 、 、 ),
由自然资源部第一海洋研究所测定并提供。 

1.5    实时荧光定量PCR
以东海海域eDNA样品为模板, 使用曼氏无针

乌贼特异性引物和TaqMan探针进行实时荧光定量

PCR, 测定曼氏无针乌贼eDNA浓度。qPCR为20 μL
的反应体系: 4.9 μL ddH2O、上下游引物各0.4 μL、
TaqMan探针0.3  μL、10  μL  2×TaqMan  Fast  qPCR
Master Mix和4 μL eDNA模板。阴性对照以ddH2O
为模板。反应条件: 50℃孵育UNG酶2min, 95℃聚

合酶激活2min, 94℃变性3s, 60℃退火30s, 共40个
循环。使用的qPCR仪为7300Plus Real-Time PCR

System。 

1.6    统计分析和可视化

PO3−
4

NH+4 SiO−3 NO−3 NO−2

本研究根据样品采集水深分为三层 (表层 :
1—10 m, 中层: 10—50 m, 底层: 50—104 m), 以检

验不同采样深度对eDNA垂直分布的影响。使用

Kruskal-Wallis法进行曼氏无针乌贼eDNA浓度在各

站位及不同水层间的差异分析。采用多元线性回

归(Multiple linear regression, MLR)全子集回归法进

行曼氏无针乌贼eDNA浓度及存在与否的预测分

析。在MLR模型中, 12个环境变量(总深度、采样

深度、温度、盐度、溶氧量、浊度、叶绿素、 、

、 、 、 )作为自变量, 曼氏无针

乌贼eDNA对数浓度{Ln([eDNA]+1)}或曼氏无针乌

贼存在/不存在(YNeDNA)分别作为因变量。采用

“psych”软件包对175个海水样本的环境变量进行

PCA分析。采用“link ET”软件包进行Mantel-Test检
验 , 分析曼氏无针乌贼eDNA分布和对数浓度即

ln([eDNA]+1)与环境变量的相关性。所有统计分

析均使用R软件3.5.3进行 , 并利用ArcGIS 10.2和
Ocean Data view 4对曼氏无针乌贼的采样站位和空

间分布进行可视化处理。 

2    结果
 

2.1    引物和探针特异性验证结果

曼氏无针乌贼特异性引物和探针扩增了基于

COⅠ基因的147 bp序列, 上游引物COⅠ-F序列为: 5′-
ACTAGATAAGGGAGGATATACTGTTCATC-3′,
下游引物COⅠ-R序列为: 5′-ATATTAGGGGCACC
AGACATAGC-3′, 探针COⅠ-P序列为: 5′6-FAM-TT
CCAGCACCTCTTT-3′MGB。将曼氏无针乌贼引

物和探针序列与其近缘物种进行序列比对, 结果显

示该序列能够明显区分曼氏无针乌贼与其近缘物

种(图 2)。在NCBI中将测序所得的序列进行相似
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图 2    曼氏无针乌贼特异性引物和探针序列设计及与其他近缘种比对结果

Fig. 2    Specific primers and probe sequences for the Sepiella japonica and the comparison results with other closely related species
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性比对, 对比结果表明qPCR扩增产物与曼氏无针

乌贼核苷酸序列相似性达100%。通过qPCR验证,
所设计的曼氏无针乌贼特异性引物和TaqMan探针

仅能对曼氏无针乌贼进行检测, 其他近缘物种均未

检出。 

2.2    标准曲线的构建

曼氏无针乌贼的质粒标准品拷贝数为2.4482×
108 copies/μL。将构建好的质粒稀释不同倍数后用

荧光定量PCR仪扩增, 根据标准品浓度与扩增的

Ct值生成标准曲线, 标准曲线方程为: y = –3.85x+
38.403, 相关系数: R2=0.998, Y-intercept=38.403, 引
物扩增效率为96.9%。标准曲线方程在稀释的质粒

标准品DNA浓度范围内具有良好的线性关系, 表明

建立的标准曲线能够准确反应曼氏无针乌贼COⅠ

基因的扩增(图 3)。 

2.3    曼氏无针乌贼的水平分布

χ2

44个站位中有23个站位(52.27%)检测出曼氏无

针乌贼eDNA, 175份海水样品中有30份(17.14%)检
测出曼氏无针乌贼eDNA。曼氏无针乌贼eDNA在

不同水层的分布和浓度如图  4所示。在3个水层

中, 中层的平均eDNA浓度(9.42×106 copies/L)高于

其他2个水层(表层: 6.71×106 copies/L, 底层: 1.20×
105 copies/L)。在同一水层中, 虽然曼氏无针乌贼

不同站位间eDNA浓度在统计学上无显著差异( =
52.955, df=43, P=0.142>0.05), 但实际eDNA浓度和

分布存在一定差异。曼氏无针乌贼eDNA浓度最高

的是站位S01-7的中层, 浓度为5.32×108 copies/L; 其
次是S00-1站位的表层, 浓度为2.95×108 copies/L。 

2.4    曼氏无针乌贼的垂直分布

χ2

χ2

曼氏无针乌贼的eDNA垂直分布如图 5和图 6
所示, eDNA浓度以渐变颜色表示。不同水层曼氏

无针乌贼eDNA浓度具有显著差异( =6.9303, df=2,
P=0.0312<0.05), 不同水层间曼氏无针乌贼eDNA存

在显著差异( =6.9995, df=43, P=0.030<0.05)。表

层共有12个样品检测出曼氏无针乌贼(27.27%), 中
层共有12个样品检测出曼氏无针乌贼(21.05%), 从

底层水样中检测出6个样品存在曼氏无针乌贼

(8.11%), 表层和中层的检出率均高于平均水平

(17.14%), 结果显示曼氏无针乌贼eDNA主要分布

于中表层海水中。

在S12-2站位的81 m水深处检测到分布最深的

曼氏无针乌贼eDNA, 在深度大于81 m的海水中未

检测到曼氏无针乌贼eDNA。在深度小于40 m的

S00-1、S01-7、S01-6和S05-1站位中均检测出较高

浓度的eDNA, 在深度大于50 m的海水中仅有3个站

位 (S12-2、S05-5和S05-2)检测到曼氏无针乌贼

eDNA, 大部分eDNA浓度都较低(图 6)。 

2.5    影响曼氏无针乌贼分布的环境变量

NH+4
NH+4

PO3−
4

SiO−3
PO3−

4 SiO−3

本研究采用全子集回归法进行多元线性回归

(MLR), 评估环境变量是否可以用来预测样品中曼

氏无针乌贼的eDNA丰度和存在与否。曼氏无针乌

贼 eDNA浓度预测结果 :  ln([eDNA]+1)=8.90070–
0.04235×总深度+0.42049×叶绿素–1.28241×溶氧量–
0.19122×浊度+1.01273× (总深度, P<0.01; 叶绿

素 , P<0.05; 溶氧量 , P<0.01; 浊度 , P<0.05; ,
P<0.05), 曼氏无针乌贼eDNA存在/不存在预测结果

如下: YNeDN=4.606004–0.105668×盐度–0.179952×
溶氧量–0.019568×浊度–0.316771× +0.014525×

(盐度, P<0.01; 溶氧量, P<0.01; 浊度, P<0.05;
, P<0.01; , P<0.01)。

NO−3 SiO−3
PO3−

4

使用12个环境变量进行PCA分析(图 7), 向量

的大小对应每个变量的贡献度。12个环境变量被

简化成两个主成分, PC1 (29.5%)主要由 、 、

和温度组成, PC2 (28.7%)主要由盐度、溶氧

量、采样深度、总深度和叶绿素组成, 因此PC1主
要代表营养, PC2主要代表站位和水层。如图 6所
示, 曼氏无针乌贼eDNA存在和不存在的分组上有

很大程度的重叠, 表明除环境变量以外的其他因素

也可能影响曼氏无针乌贼的分布。

SiO−3 NO−3

SiO−3 NH+4
NO−3

SiO−3 NH+4
NO−3

Mantel检验分析结果表明(图 8), 曼氏无针乌贼

eDNA浓度和分布与环境变量存在相关性(R<0.25)。
eDNA对数浓度与总深度、 和 含量具有显

著相关性(P<0.05), 曼氏无针乌贼eDNA分布与盐度

和 极显著相关 (P<0.01), 与总深度、 和

显著相关(P<0.05)。综上, 曼氏无针乌贼eDNA
浓度和存在/不存在与总深度、盐度、 、

和 含量等环境变量具有相关性。 

3    讨论
 

3.1    曼氏无针乌贼eDNA水平分布的差异

本研究设计了曼氏无针乌贼的特异性引物和

TaqMan探针, 采用eDNA方法进行了春季东海海域
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图 3   曼氏无针乌贼质粒标准品曲线

Fig. 3   Standard curve of plasmid in Sepiella japonica
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曼氏无针乌贼的水平和垂直分布特征研究。eDNA
所反映的曼氏无针乌贼在东海近海海域的水平分

布与2019年春季资源调查结果基本一致
[9]
。曼氏无

针乌贼是一种暖水性短距离洄游生物, 曾是中国传

统海洋渔业四大海产之一
[29, 30]

。越冬的曼氏无针

乌贼亲体在4月开始从东海近海向沿岸水域迁徙产

卵, 受精卵在自然条件下孵化时间约为1个月, 产卵

后的亲体洄游至东海开阔海域取食, 孵化后的幼体

在产卵场周边水域索饵成长, 曼氏无针乌贼的产卵

场多位于禁渔线西南部近岸水域
[1, 31]

。浙江中北部

近海曼氏无针乌贼资源调查结果显示, 2019春季

(4月)曼氏无针乌贼主要分布在近海, 在不同水层的

海域中均有分布, 出现位置为122°E、30°N舟山渔

场中部海域附近
[9]
。Yamamoto等[32]

将eDNA浓度反

映的舞鹤湾日本竹筴鱼(Trachurus japonicus)生物

量和回声探测技术监测到的生物量进行了比较, 结
果表明, eDNA浓度可以反映150 m内的鱼类生物

量。Masaaki等[33]
在海洋环境中验证了eDNA定量

分析的准确性, 证明了从eDNA浓度推断的鱼类种

群密度与使用回声探测仪方法获得的鱼类种群密

度相当。在本研究中, eDNA反映的曼氏无针乌贼

在东海近海海域的分布与2019年春季资源调查结

果基本一致, 证明了eDNA是有效的物种监测工具,
可用于曼氏无针乌贼资源评估, 尤其适用于机轮拖
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图 4    东海曼氏无针乌贼eDNA水平分布

Fig. 4    Horizontal eDNA distributions of Sepiella japonica in the East China Sea
a. 平均eDNA浓度; b. 表层eDNA浓度(1—10 m); c. 中层eDNA浓度(10—50 m); d. 底层eDNA浓度(50—104 m)

a.  average  eDNA  concentrations;  b.  eDNA  concentrations  in  surface  water  (1 —10  m);  c.  eDNA  concentrations  in  middle  layer  water
(10—50 m); d. eDNA concentrations in bottom water (50—104 m)
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网禁渔区和禁渔期。 

3.2    曼氏无针乌贼eDNA垂直分布的差异

东海海域曼氏无针乌贼eDNA垂直分布差异显

著, 结果显示三个水层都检测到了曼氏无针乌贼

eDNA的存在, 但底层的检出率较低。东海区近海

曼氏无针乌贼主要作东南至西北、浅水至深水间

的短距离洄游, 春季曼氏无针乌贼从深水区游向近

岸产卵场产卵
[1, 34]

。由于本研究采样时间正值曼氏

无针乌贼产卵期和幼乌贼破卵而出的时期, 孵化后

的幼乌贼缺乏运动能力随波逐流, 因此在表层水中
 

26°N

28°N

30°N

32°N

a1 a2

b1 b2

c1 c2

d1 d2

e1 e2

26°N

28°N

30°N

32°N

26°N

28°N

30°N

32°N

26°N

28°N

30°N

32°N

26°N

28°N

30°N

32°N

120°E 122°E 124°E 126°E 128°E

120°E 122°E 124°E 126°E 128°E

120°E 122°E 124°E 126°E 128°E

120°E 122°E 124°E 126°E 128°E

120°E 122°E 124°E 126°E 128°E

0

2

4

6

8

0

2

4

6

8

0

2

4

6

8

0

2

4

6

8

0

2

4

6

8

122.5°E 123.0°E 123.5°E 124.0°E 124.5°E
60

40

20

0

123°E 124°E 125°E
60

40

20

0

采
样
深
度

S
am
p
li
n
g
.d
ep
th

采
样
深
度

S
am
p
li
n
g
.d
ep
th

采
样
深
度

S
am
p
li
n
g
.d
ep
th

采
样
深
度

S
am
p
li
n
g
.d
ep
th

采
样
深
度

S
am
p
li
n
g
.d
ep
th

121.0°E 121.5°E 122.0°E
60

40

20

0

27°N 28°N 29°N 30°N
60

40

20

0

27°N 28°N 29°N 30°N 31°N

31°N

32°N
60

40

20

0

8
7

6
5

4 3 2 1

0

8
7

6
5

4
3

2

1

1

8

7

6

5

4

3

2

2

1

1

1

8

8

7

7
6

6

5

5
4

4

3

3

2

2

2

21 1

1

0

8 76 54 3

22

1

1

0

图 5    东海不同经纬度剖面曼氏无针乌贼eDNA垂直分布

Fig. 5    Vertical eDNA distributions of Sepiella japonica along different longitude and latitude sections in the East China Sea
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检测到的eDNA极有可能来自幼乌贼。在深度大于

81 m的海水中未检测到曼氏无针乌贼eDNA, 在深

度小于50 m的海水中检测到绝大多数曼氏无针乌

贼eDNA。eDNA的垂直分布取决于物种分布的水

层
[35]
与eDNA的扩散和降解率

[10]
。在复杂的海洋生

态环境中, eDNA浓度和分布受生物因素(生物量密

度、生长阶段 )和非生物因素 (运输、扩散、降
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图 6   东海曼氏无针乌贼eDNA的垂直分布

Fig.  6    Vertical  eDNA  distributions  of Sepiella  japonica in  the
East China Sea
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图  7   曼氏无针乌贼采样站位环境变量的主成分分析结果

(PCA)
Fig. 7   The Principal Component Analysis (PCA) results of envi-
ronmental  variables  of Sepiella  japonica sampling  stations  in  the
East China Sea
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Fig. 8    Mantel test analysis of the logarithmic concentration and distribution of eDNA in Sepiella japonica with environmental variables
LNeDNA. eDNA对数浓度; YN. eDNA存在/不存在

LNeDNA. ln[(eDNA)+1]; YN. eDNA presence or absence
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解)的影响
[36]
。收集水样时应考虑到目标物种的产

卵场和栖息地偏好, 在未来的其他海洋生物调查中,
需要同时考虑到水平和垂直分布, 从而提供更为精

确的分布和丰度, 以便更好地评估渔业资源。 

3.3    环境因子与曼氏无针乌贼eDNA浓度的相关性

PO3−
4 SiO−3

PO3−
4 NO−3

PO3−
4 NO−3

PO3−
4 NO−3

海洋生物的生存和生长与海洋环境密不可分,
环境因素在渔业资源调查中起着关键性的作用

[37]
。

在预测的回归方程中, 曼氏无针乌贼eDNA浓度与

总深度和溶氧量极显著相关(P<0.01), eDNA存在/
不存在与盐度、溶氧量及 和 含量极显著

相关(P<0.01)。 的浓度在0—1.92 mg/L, 
的浓度在0—17.73 mg/L, 和 的浓度都处于

正常水平。特定浓度的 和 有利于藻类生

长, 提高初级生产力, 并直接或间接提供饵料
[38]
。

盐度也是影响曼氏无针乌贼分布和丰度的重要因

素 , 曼氏无针乌贼生的最适盐度的分布范围是

33.5‰—34.5‰[9]
。鱼类种群的空间分布及其与环

境的关系一直是渔业生态学研究的热点
[39]
。因此,

在今后的渔业资源调查中, 通过预测环境因子与调

查物种的回归方程, 推断不同环境条件下的分布格

局, 从而获得目标物种的空间分布特征及影响因素,
便于更有针对性的调查。PCA分析结果表明, 除
12个环境变量外, 其他因素也有可能影响曼氏无针

乌贼的分布和资源量。Mantel检验分析结果进一

步验证了回归方程的预测结果。

我国东海海域头足类资源丰富, 关于东海头足

类资源开发利用现状也有较多报道
[40, 41]

。曼氏无

针乌贼作为曾经东海海域的头足类主要经济物种,
其研究主要集中在近岸海域, 缺乏外海区域的研究,
eDNA作为一种可靠的环境友好型方法, 可以作为

传统资源调查的补充方法, 补充东海外海海域的相

关数据, 进一步研究东海海域曼氏无针乌贼的资源

分布和生物量密度, 可为曼氏无针乌贼渔业资源评

估和管理提供数据基础。此外, 有研究表明通过标

志回捕法难以实现对增殖放流效果的有效评估
[6],

eDNA技术凭借其不会对生物造成伤害的优点, 有
望成为曼氏无针乌贼增殖放流效果评估的一种补

充手段。

(作者声明本文符合出版伦理要求)
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DISTRIBUTION CHARACTERISTICS OF THE SPRINGTIME SEPIELLA
JAPONICA IN THE EAST CHINA SEA BASED ON

ENVIRONMENTAL DNA

YUAN Xia1, ZHONG Lan-Ping1, ZHANG Xiu-Mei2, ZHOU Yong-Dong3 and WANG Xiao-Yan1

(1. National Engineering Research Center of Marine Facilities Aquaculture, Zhejiang Ocean University, Zhoushan 316022, China;
2. College of Fisheries, Zhejiang Ocean University, Zhoushan 316022, China; 3. Zhejiang Marine

Fisheries Research Institute, Zhoushan 316022, China)
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Abstract: Species distribution monitoring and biomass assessment are crucial for the management and conservation of
fishery resources. Compared to traditional fishery resource surveys, the environmental DNA (eDNA) method is an eco-
friendly  biological  monitoring  method  that  can  monitor  species  without  harming  organisms.  In  this  study,  specific
primers and TaqMan probes were designed to analyze the horizontal (44 stations) and vertical distribution (175 water
samples) of Sepiella japonica in the East China Sea using eDNA. The eDNA concentrations were examined in relation
to  environmental  variables,  including  total  depth,  sampling  depth,  temperature,  salinity,  dissolved  oxygen,  turbidity,
chlorophyll, , , , , and . The results showed that the eDNA detection rate of S. japonica was
17.14%,  with  no  significant  difference  among  stations,  but  a  significant  difference  in  vertical  distribution  (P<0.05).
High concentrations of S. japonica eDNA were detected in mid-surface water, while no eDNA was detected at depths
deeper than 81 m. In addition, the eDNA concentration [Ln([eDNA]+1)] and presence/absence (YNeDNA) of S. japo-
nica were affected by environmental factors such as total depth, turbidity, salinity, dissolved oxygen, silicate, , and
Nitrate.  Our study proves that  eDNA is a reliable method, which can be used as a supplement to traditional resource
investigation.  It  offers  technical  support  for  further  research  on  the  resource  distribution  and  habitat  selection  of S.
japonica in the East China Sea, and provides a reference for resource restoration and sustainable management efforts.
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