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摘要:全球范围的生态系统正面临前所未有的生物多样性丧失和群落结构变化,为及时、准确地检测这些变化,
科学家们不断探索出新的监测技术。其中,环境DNA(environmental

 

DNA,eDNA)技术作为一种非侵入性的

方法已经广泛应用于生物资源评估和生物多样性调查,然而其可能导致假阳性结果从而影响监测准确性。相

比之下,环境RNA(environmental
 

RNA,eRNA)技术可以更有效地区分活体(代谢活跃)的生物体或死亡(休
眠)的生物体,减少假阳性结果,从而提高监测的可靠性。但eRNA技术尚未为人熟知,特别是在国内还极少

被应用。本文旨在综述eRNA技术在生物监测中的研究现状,并将其与传统监测方法、eDNA技术进行比较,
探讨其优势、限制因素和存在的问题,同时通过文献计量学对eRNA技术在不同水域生态系统中的研究进展

进行分析,展望eRNA技术将来在生态监测中的适用性和可行性。
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  在全球生物多样性丧失的背景下,生物监测在明

确生物的多样性以及生态系统管理、保护方面发挥着

重要的作用[1]。传统的环境生物监测方法作为侵入

性技术,通常需要大量的捕捞和调查工作,可能对生

物个体、种群及其栖息地带来负面影响。环境DNA
(environmental

 

DNA,eDNA)技术从环境中分离、提
取DNA并结合宏条形码(Metabarcoding)技术来分

析物种信息,是一种非侵入性的调查方法,在过去的

十年里被广泛应用于水生生态系统中鱼类、无脊椎动

物和微生物的生物资源评估以及生物多样性调查方

面。继2023年1月4日起正式实施环境DNA生物

监测与评估的3项技术标准后,江苏省地方标准《淡
水生物环境DNA监测技术方法》(DB32/T

 

4539-
2023)于2023年10月22日起正式实施。2024年6
月,美国白宫科学技术政策办公室发布了一份《美国

国家水环境DNA战略》(National
 

Aquatic
 

Environ-
mental

 

DNA
 

Strategy),旨在推进快速、低成本和高

效的eDNA技术,以了解海洋生物及其变化[2]。尽
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管环境DNA技术发展迅速并逐步成熟,但是该技术

仍存在着一定的不足[3,4]。例如,eDNA释放后在自

然环境中会随着时间的延长而逐步衰减,但是其在环

境中存活的时间相对较长,并可沿着水流长距离转

移[5],容易造成假阳性结果,从而带来错误的判断[6]。
在监测稀有野生物种和控制生物入侵时,选择一种能

有效区分活体生物(代谢活跃)或死亡(休眠)生物的

技术方法往往特别重要[7,8]。寻找一种与eDNA相

似、周转率更快的分子,如环境RNA(environmental
 

RNA,eRNA),可能是解决上述问题的有效途径。由

于RNA的单链结构以及内源性、外源性RNA酶的

普遍存在,环 境 中
 

RNA 在 体 外 的 降 解 速 度 快 于

DNA。当RNA从生物体释放至环境中后会在一定

时间内迅速降解[5,9],这一特性有助于减少环境残留

RNA对检测结果的影响,降低假阳性率,从而有效地

指示与采样点密切相关的“当 下 状 态”的 生 物 组

合[10]。基于这一特点,eRNA技术应用于生物监测

可以弥补eDNA技术的一些不足。

  相较于eDNA技术来说,eRNA技术是一种新

兴的生物多样性监测手段,目前该技术还未被广泛应

用。因此,本文将详细阐述eRNA技术的方法学研

究、目前的应用情况、优势以及局限性,并利用文献计

量学对该技术的国内外研究进展进行量化分析,展望

其未来研究方向。

1 eRNA技术的概述

  eRNA是环境中的RNA,通常是由生物体以细

胞形式、囊泡形式或游离形式释放至周围环境中[11]。

eRNA在环境中得以保存的原因尚未完全清楚,推测

可能存在几种机制,如囊泡、细胞区室、病毒蛋白质衣

壳、生物膜或其他结合分子提 供 了 对 RNA 的 保

护[5]。eRNA技术是指提取环境中的RNA、反转录

后进行PCR扩增和高通量测序,并用生物信息学分

析样本中包含的生物遗传信息,进一步解析物种构成

的一种技术。在分子生物学研究中,DNA揭示了一

个物种所拥有的基因,而RNA则解释了哪些基因在

工作、哪些基因是沉默的。RNA只能由活跃的生物

体产生,是一种非常脆弱的分子,在环境中释放时会

因为自发水解以及丰富的RNA酶的存在而迅速降

解,因此其在环境样本中所能提取的数量曾被认为不

足以指示生物的多样性。然而越来越多的证据表明,

eRNA在陆地和水生环境中有丰富的表达[5,12,13],科
学家们甚至从化石中提取到了病毒、酵母、植物和动

物的RNA,生物体释放至环境中的RNA量足以解

析群落组成和分析基因表达[5,14]。因此,eRNA技术

作为一种新兴的技术手段,在评估生态系统和生态水

平的快速变化、海洋/淡水生物安全、活跃生物和死亡

生物体区分等方面受到了研究人员的广泛关注[9,15]。

2 eRNA技术检测结果的影响因素

  研究者对影响eDNA降解的生物和非生物因素

开展了多方面的研究,例如pH值[16􀆼18]、水温[17,19]、盐
度[20]、紫外线[17]、微生物活动[21]、生物量[19]和DNA
特性[22,23],但对于影响eRNA降解的因素认识尚处

于起步阶段。复杂的自然环境中,各种因素都会导致

eRNA的降解。eRNA在环境中的丰度和持久性可

能取决于多个因素:释放的速度和机制、分子结构(分
子长度、构象)、运输机制(游离,或者与粒子、细胞、细
胞器、囊泡膜、衣壳蛋白结合)、非生物环境(光、氧气、

pH值、盐度、湿度、底物)和生物环境(生物群落的种

类组成、微生物群落对有机质的分解)。

  eRNA的降解是由核酸酶引起,生物体内的内源

核酸酶和微生物活动产生的核酸外切酶均可将eR-
NA分解成小片段直至检测不出。环境因素的变化

会直接影响相关酶的水解反应[24],从而影响eRNA
的降解速率,例如温度、紫外线和pH值等,其中温度

的影响最为显著[17]。高温(>50
 

℃)会直接导致

DNA/RNA变性和降解,虽然不乏一些生物体如嗜

热生物体可以在高温下存活[25],但是绝大多数生物

难以抵抗高温。温度已被证明是影响eDNA降解的

关键因素之一,相比之下,eRNA受温度的影响要小

得多[26􀆼30]。Qian等[10]以中国对虾(Fenneropenaeus
 

chinensis)为研究对象,发现移除水族缸中生物体后,

eDNA比eRNA更易受温度的影响,eDNA随着温度

的降低衰减速率明显下降,25
 

℃、8
 

h后即检测不到

eDNA,而在10
 

℃、383
 

h后eDNA浓度才降解到检

测限度以下;另外,
 

eRNA在10、15、20、25
 

℃
 

4个温

度下的降解速率差异较小,能够检测到eRNA的时

间分别为22、22、14、11
 

h,表现出较好的稳定性,提
示eRNA在低温下比eDNA具有更强的时效性,可
以有效减少因eDNA 残留时间过长而导致的错误

结果。

  碱性条件下,由于2'􀆼OH 的存在,游离形式的

RNA比DNA更容易发生碱性水解而不稳定[31,32],
然而无论样品pH值如何,eRNA都可以在环境中保

存足够长的时间,足以被检测和提取。酸度对eDNA
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降解影响的研究已有较多报道[16􀆼18],但eRNA受pH
值影响的研究还较少。Kagzi等[33]在受控的水箱内

评估去除实验动物后,eRNA和eDNA在不同pH值

条件下的降解速率,结果发现在各种pH 值梯度下,

eDNA均比eRNA能保留更长的时间跨度并具备更

低的衰减速率,但是eDNA在中性和碱性条件下的

衰减速率明显高于酸性条件,而eRNA的衰减速率

在不同pH值条件下并无显著差异。这一结果可能

是因为eRNA是以一种复杂的状态受到细胞、细胞

器或其他结合分子等的保护,而不是以游离的状态直

接暴露于核酸酶的作用下[5]。

  eRNA的释放还与物种相关,即物种与物种间的

生理状态及应激状态存在差异。前述有关中国对虾

的研究中,COI基因的eDNA和eRNA在24
 

h内的

释放量基本一致[10]。Wood等[34]研究了海洋无脊椎

动物缨鳃虫(Sabella
 

spallanzanii)和柄海鞘(Styela
 

clava)的eRNA产生和降解,发现COI
 

mRNA释放

到环境的浓度明显低于eDNA,但eRNA的衰减速率

常数较eDNA没有显著差异,且两者的变化趋势一

致,移除生物体后,eRNA在13
 

h时仍能被检测到。

Marshall等[35]发现贻贝eRNA在不同条件下的衰减

速率常数有差异,其脱落及降解率与生物体的丰度、
生物量呈正相关,COI

 

mRNA和 H2B
 

mRNA释放

至环境的初始浓度大于eDNA;另外,不同基因的

eRNA降解率存在显著差异,rRNA在环境中停留时

间比mRNA更长,其中16S
 

rRNA在第6天和第10
天时能检测到的概率分别是92.31%和69.23%,18S

 

rRNA在第10天时能检测到的概率是100%,而

H2B
 

mRNA在48
 

h时能检测到的概率仅23.08%,

COI
 

mRNA在72
 

h后未能被检测出。一些物种的

eRNA浓度在释放初期甚至可以高于相应的eDNA,
移除生物体后,其释放至水环境的 mRNA在13-72

 

h仍可以被检测出[34􀆼36]。不同基因的eRNA的释放

和降解速率不同,提示在用eRNA研究生物多样性

时,可根据不同的研究目的选择不同的条形码基因作

为检测对象。

  另外,提取的eRNA如果混有eDNA则可能会

影响检测结果。李龙召等[37]通过eRNA技术评价沉

积物中纤毛虫分子多样性时发现,反转录之前先纯化

RNA,可去掉eDNA污染,能够获得更加准确且具有

生命活性的底栖生物群落信息。

  了解eRNA技术检测结果的影响因素有助于研

究人员根据现场研究目标合理地选择调查方法以及

合适的靶标基因,这在早期发现入侵物种或监测稀

有/濒危种群等情况下尤其重要[33]。

3 eRNA技术在不同水域生态系统中的研究

3.1 淡水生态系统

  在研究湖泊鱼类群落组成时,Littlefair等[38]发

现能够从水中提取eRNA,并可像eDNA一样提供可

靠的物种组成信息,这两种分子在描述鱼类群落组成

方面的差异相对较小,并且eRNA的易降解性可以

更好地检测当下的生物组合,避免外源性DNA的带

入,从而正确地检测出更多已知的、存在于湖泊中的

物种。Miyata等[13]分别使用eRNA技术、eDNA技

术和传统监测方法对河流中的鱼类进行监测,结果发

现eRNA技术与传统监测方法检测得到的丰度的相

关性要高于eDNA技术,并认为eRNA技术比eD-
NA技术能够更好地量化实际居住在特定区域的鱼

类丰度。

3.2 海洋生态系统

  Laroche等[39]利用eDNA/eRNA技术在海区不

同类型的勘探钻井点对底栖生物进行监测,认为eD-
NA/eRNA技术组合适宜用作生物多样性评估的独

立方法或作为基于形态监测方法的补充。Lejzerow-
icz等[40]通过对深海底栖有孔虫的多样性研究发现,
基于eDNA的方法和基于eRNA的方法所获得的研

究结果具有相似的分类组成,认为eRNA更适合于

研究当下活跃的群落成分。Pochon等[41]在评估鲑

鱼养殖场对海底沉积物有孔虫富集度的影响时发现,
总计有349个操作分类单元(OTUs)来自eDNA和

eRNA的数据集,其中从eDNA和eRNA样本分别

检测出64和43个特有 OTUs,另有242个共有

OTUs在两者中均被检测到。eRNA不仅被用于生

物监测和生物多样性评估方面,而且还可被用于生态

毒理学方面的研究。如Greco等[42]利用eRNA分析

沉积物中不同浓度铬对物种多样性的影响,结果发现

eRNA技术监测可得出有孔虫多样性与沉积物中的

铬浓度呈显著负相关的结论,并指出eRNA技术应

用于解析重金属铬浓度对小型动物多样性的影响要

优于eDNA技术。

4 eRNA技术的优势与局限

4.1 eRNA/eDNA技术与传统方法比较

  在传统的调查方法中,目标生物的存在或丰度是

通过捕获或记录个体来确定的,具有侵入性大、耗时、
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费力等缺点[43],而eRNA和eDNA在自然环境中普

遍存在,可以来自动物的粪便、尿液、黏液以及脱落细

胞[5],通过检测释放到环境中的RNA或DNA来识

别个体,不需要破坏生物栖息地,同时又较少依赖形

态专业知识[44,45]。但目前eRNA和eDNA技术也存

在一些问题,如难以获得物种的发育时期、性别比例

等信息,且在样本提取检测时又因为没有标准的流

程,往往容易出现人为污染或样本间的交叉污染,导
致假阳性结果[46]。

4.2 与eDNA技术比较

  死亡的生物体仍会产生大量的DNA,但 RNA
主要由具有生理活性的活体生物体产生,因此与eD-
NA相比,高周转率的eRNA更能反映生物的活跃情

况以及生物停留时间的长短[5],从而推断出生物“实
时”的生态状态。因此,相对于eDNA技术可能发生

的高假阳性率,eRNA可以更好地反映生物体的代谢

是否活跃[5,9,39]。

  作为一种监测技术,监测的灵敏度、准确度、覆盖

度都是考量的关键点。由表1可知,在不同生态系统

中利用eRNA和eDNA技术进行物种多样性监测所

得的结果存在差异。例如,Miyata等[13]对日本那珂

川流域的淡水鱼类分别进行了基于eDNA和eRNA
的多样性检测,结果显示eDNA技术共检测到83种

鱼类,出现了多种本不应该生活在淡水河流中的海水

鱼类,相对于eRNA技术来说假阳性结果更多,认为

eRNA相比eDNA可以更好地作为量化特定区域实

际栖息鱼类丰度的指标。Littlefair等[38]利用eDNA
和eRNA对加拿大安大略省西北部淡水研究基地国

际可持续发展研究所(IISD)实验湖地区的生物群落

进行分析,结果发现与往年传统监测方法所得的结果

相比,eDNA技术的平均样本覆盖率为0.882,eRNA
技术的平均样本覆盖率为0.863,但是eRNA技术真

阳性率明显高于eDNA技术,能正确检测出湖泊中

更多的、已知存在的物种,说明eRNA技术适合作为

eDNA技术的一种补充手段来描述活跃的生物群落。

Guardiola等[47]通过eRNA和eDNA
 

2种技术方法

研究深海沉积物中生物群落的多样性,发现eDNA
技术和eRNA技术获得了不同的群落组成成分,并
由此认为它们应被视为互补工具,并尽可能同时使

用。Laroche等[14]在用eRNA技术衡量Alpha多样

性时发现其对环境的影响具有更强的响应,而eDNA
技术则善于检测对群落组成的影响。

  虽然eRNA在环境中检测分子的时效性要优于

eDNA,但是eRNA的时效性也会因为eRNA的快速

降解而造成假阴性的问题。研究人员使用eRNA技

术监测某水体中的生物时,如无法检测出eRNA,他
们则认为该物种已经离开或不再栖息在该生境中,而
事实可能并非如此[10]。因此,不建议直接用eRNA
代替eDNA监测[10],有必要使用多重方法,综合分析

检测结果,才可能避免这一问题的出现。
表1 eRNA技术和eDNA技术在不同生态系统物种多样性检测的结果比较

Table
 

1 Comparisons
 

between
 

eRNA
 

and
 

eDNA
 

techniques
 

for
 

species
 

diversity
 

detection
 

in
 

different
 

ecosystems

区域
Region

环境样本
Environ􀆼
mental

 

sample

主要检测对象
Main

 

detection
 

object

eDNA技术检测结果
Test

 

results
 

of
eDNA

 

technology

eRNA技术检测结果
Test

 

results
 

of
eRNA

 

technology

eRNA技术检测的优势
Advantages

 

of
 

eRNA
 

technology
 

detection

参考文献
References

North􀆼West
 

Italy
 

(Piedmont
 

administra-
tive

 

region)

Soil
 

cores
Fungal

 

community
2

 

404
 

OTUs
 

detected
 

in
 

DNA
 

samples
1

 

811
 

OTUs
 

detected
 

in
 

RNA
 

samples
The

 

eRNA
 

technology
 

performed
 

better
 

in
 

ana􀆼
lysing

 

active
 

microbial
 

communities

[12]

Nakagawa􀆼oohashi
 

and
 

Shin􀆼nakabashi
 

on
 

the
 

Naka
 

river
 

in
 

Japan

Water
 

samples
Fishes 83

 

species
 

were
 

detec-
ted

55
 

species
 

were
 

detec-
ted

Correlation
 

with
 

abun􀆼
dance

 

in
 

the
 

ecological
 

survey
 

was
 

higher
 

for
 

eRNA
 

than
 

for
 

eDNA
 

[13]

New
 

Zealand's
 

North
Island

 

in
 

the
 

South
Taranaki

 

Bight

Sedi-
ment

 

samples

Ecological
 

community
18

 

564
 

OTUs
 

obtained
 

for
 

bacteria,5
 

379
 

OTUs
 

for
 

eukaryotes

15
 

752
 

OTUs
 

obtained
 

for
 

bacteria,6
 

241
 

OTUs
 

for
 

eukaryotes

If
 

funds,time
 

and
 

expert-
ise

 

allow,be
 

assessed
 

u-
sing

 

both
 

eDNA
 

and
 

eR-
NA

 

products

[14]

IISD
 

Experimental
 

Lakes
 

Area
 

(IISD􀆼
ELA),a

 

freshwater
 

research
 

facility
 

in
northwest

 

Ontario,
Canada

Water
 

samples
Ecological

 

community
The

 

average
 

sample
 

coverage
 

for
 

eDNA
 

was
 

0.882

The
 

average
 

sample
 

coverage
 

for
 

eRNA
 

was
 

0.863

The
 

rate
 

of
 

true
 

positives
 

was
 

significantly
 

higher
 

than
 

the
 

eDNA
 

results,
and

 

more
 

species
 

known
 

to
 

be
 

present
 

in
 

the
 

lake
 

were
 

correctly
 

detected

[38]

712



陈琨等.环境RNA技术在生物监测中的研究进展

续表

Continued
 

table

区域
Region

环境样本
Environ􀆼
mental

 

sample

主要检测对象
Main

 

detection
 

object

eDNA技术检测结果
Test

 

results
 

of
eDNA

 

technology

eRNA技术检测结果
Test

 

results
 

of
eRNA

 

technology

eRNA技术检测的优势
Advantages

 

of
 

eRNA
 

technology
 

detection

参考文献
References

Chinook
 

salmon
 

farms
 

in
 

the
 

Marlborough
 

Sounds,New
 

Zealand

Surface
 

sedi-
ment

Benthic
 

foraminif-
era

A
 

total
 

of
 

349
 

OTUs
 

were
 

obtained,of
 

which
 

64
 

were
 

detec-
ted

 

only
 

in
 

eDNA
 

sam-
ples

A
 

total
 

of
 

349
 

OTUs
 

were
 

obtained,of
 

which
 

43
 

were
 

detec-
ted

 

only
 

in
 

eRNA
 

sam-
ples

There
 

were
 

stronger
 

cor-
relations

 

among
 

the
 

mac-
rofauna

 

count
 

data
 

and
 

environmental
 

data
 

for
 

the
 

eRNA
 

data
 

compared
 

with
 

the
 

eDNA
 

data

[41]

Blanes
 

Canyon
 

(West-
ern

 

Mediterranean
 

Sea,NE
 

Iberian
 

Penin-
sula)

 

and
 

the
 

adjacent
 

open
 

slope

Deep􀆼sea
 

sedi-
ment

Ecological
 

community
A

 

total
 

of
 

4
 

151
 

OTUs
 

were
 

obtained,3
 

542
 

were
 

detected
 

in
 

eDNA
 

samples

A
 

total
 

of
 

4
 

151
 

OTUs
 

were
 

obtained,2
 

931
 

were
 

detected
 

in
 

eRNA
 

samples

The
 

eRNA
 

technology
 

performed
 

better
 

in
 

ana-
lysing

 

Nematoda

[47]

Southeastern
 

coast
 

of
 

Minami􀆼Torishima
 

Is-
land

 

in
 

the
 

North
 

Pa-
cific

 

Ocean

Sedi-
ment

 

cores

Meiofauna 305
 

OTUs
 

detected
 

only
 

in
 

eDNA
2

 

064
 

OTUs
 

were
 

de-
tected

 

only
 

in
 

eRNAs
eRNA

 

technology
 

detects
 

more
 

OTUs
 

than
 

eDNA
 

technology

[48]

Auckland
 

Viaduct
 

Harbor,New
 

Zealand
Plate

 

samples
 

and
 

water
 

samples

Ecological
 

community
3

 

671
 

ASVs
 

were
 

ob-
tained

 

in
 

eDNA
 

sam-
ples

1
 

872
 

ASVs
 

were
 

ob-
tained

 

in
 

eRNA
 

sam-
ples

eRNA
 

technology
 

is
 

bet-
ter

 

for
 

detecting
 

“live”
 

signals
 

in
 

environmental
 

samples

[49]

5 基于文献检索的国内外eRNA技术研究

现状

  通过研究不同时间段某一领域的发文量,能较为

直观地体现该领域研究趋势的变化,因此使用 Web
 

of
 

Science核心合集数据库(网址为https://apps.
webofknowledge.com)检索2015年1月至2024年3
月发表的、主题为“environmental

 

RNA,eRNA”的文

献,经人工校正去除与主题不相关的文献,共检索出

54篇论文。采用 VOSviewer软件[50]进行科学知识

图谱绘制,对文献发表国家和核心关键词进行共现与

聚类分析。其中,有关eRNA的英文文章在2015年

仅1篇,表明该领域的研究这时候才刚起步(图1);
随后发文数量逐年增加,2021-2023年年均发文数

量超过10篇。

图1 eRNA研究论文累计发文量统计

  Fig.1 Cumulative
 

publication
 

statistics
 

of
 

research
 

pa-
pers

 

about
 

eRNA

  采用VOSviewer软件对eRNA发文国家进行合

作网络可视化,分析结果见图2,其中圆圈越大表示

发文越多。按国家分类,来自美国、新西兰和日本的

研究机构发文量排名前3,分别发表14、12、11篇(表

2)。美国的发文量明显高于其他国家,占总发文量的

25.93%;新西兰次之,占比22.22%。在中国知网中

搜索“环境RNA”得到的文献数为3篇,其中1篇为

2022年发表,另外两篇发表时间为2023年,说明国

内的eRNA研究处于刚起步阶段。不同国家论文的

影响力和质量以篇均被引频次来衡量,篇均被引频次

越高,说明该国家的发文水平和质量越高,该统计数

据如表2所示,从中可以看出新西兰的篇均被引频次

最高。

图2 eRNA研究文献发表国家合作网络图谱

  Fig.2 Mapping
 

of
 

national
 

collaborative
 

networks
 

for
 

the
 

publication
 

of
 

research
 

paper
 

focusing
 

eRNA
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表2 eRNA研究文献发文数量前5位的国家

Table
 

2 Top
 

5
 

countries
 

in
 

article
 

number
 

of
 

eRNA
 

research

排名
Ranking

国家
Nation

发文量/篇
Number

 

of
 

publications/
articles

篇均被引频次/次
Citation

 

frequency
 

of
 

per
 

article/time

1
 

USA 14 10.64
 

2 New
 

Zealand 12 53.58
 

3
 

Japan 11 7.18
 

4
 

Canada 8 37.25
 

5
 

France 7 37.86

  关键词是一篇论文的精髓和核心,是对论文主题

的高度凝练,出现频次高的关键词可以看作是研究领

域的研究热点。利用VOSviewer软件对eRNA研究

相关文献关键词进行共现和聚类分析,可以发现该领

域的 热 点 和 焦 点。“biomonitoring”“biodiversity”
“degradation”“extracellular

 

DNA”“diversity”5个关

键词 频 次 最 高,其 中“biomonitoring”出 现78次,
“degradation”出现61次,并在图谱中与其他关键词

关系密切(图3),这表明对eRNA的生物多样性监测

及eRNA是否容易降解的研究是最热门的。从关键

词共现聚类视图中可以看出,有关eRNA的研究主

要呈现3个聚类:聚类一(红色标注)关注eRNA技

术的可行性问题,如环境中遗留的RNA能在环境中

保存多久、是否容易降解,等等;聚类二(绿色标注)关
注eRNA技术在生物监测领域已开展的实际应用;
聚类三(蓝色标注)的研究主要集中在eDNA/eRNA
技术在小型底栖动物多样性解读上的优势。

图3 eRNA相关论文核心关键词共现聚类视图

  Fig.3 Core
 

keywords
 

co􀆼occurrence
 

clustering
 

view
 

of
 

eRNA
 

related
 

papers

6 展望

  eRNA和eDNA技术同为新兴的非侵入性监测

技术,对环境破坏性小,准确性高,是传统生态调查方

法的有效补充,但两种技术各有利弊。eRNA技术能

够灵敏检测到生物体释放至环境中的遗传信息的变

化,且由于RNA快速降解的特性,相对于eDNA技

术来说可提高生物监测的准确性和分辨率。但是,正
因为eRNA易受环境影响而降解,容易丢失有效信

息,并且与eDNA技术相比,eRNA的样品采集、处
理等过程更为复杂且需更加谨慎。由此可见,eRNA
技术不能完全替代eDNA技术,二者应互相结合、优
势互补,从而有效减少误差,提高检测的准确性。目

前,通过eRNA技术开展生物多样性的研究主要集

中在美国、新西兰和日本等发达国家,而国内基于

eRNA技术的研究基本上空白。随着分子生物学技

术的不断发展,国内外科研工作者需提高认知,继续

关注未来eRNA技术的改进和优化、跨领域合作与

应用拓展、数据整合与分析平台建设等方面的工作,
提高生物监测结果的准确性和可靠性。
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Academy
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and
 

Research
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of
 

Coastal
 

Wetland
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in
 

Beibu
 

Gulf,Ministry
 

of
 

Natural
 

Resources,Beihai,Guangxi,536015,China)

Abstract:Ecosystems
 

on
 

a
 

global
 

scale
 

are
 

facing
 

unprecedented
 

loss
 

of
 

biodiversity
 

and
 

changes
 

in
 

community
 

structure.In
 

order
 

to
 

detect
 

these
 

changes
 

in
 

a
 

timely
 

and
 

accurate
 

manner,scientists
 

are
 

constantly
 

exploring
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new
 

monitoring
 

technologies.Among
 

them,environmental
 

DNA
 

(eDNA)
 

technology
 

has
 

been
 

widely
 

used
 

as
 

a
 

non􀆼invasive
 

method
 

in
 

biological
 

resource
 

assessment
 

and
 

biodiversity
 

surveys.However,it
 

may
 

lead
 

to
 

false
 

positive
 

results
 

and
 

affect
 

the
 

accuracy
 

of
 

monitoring.In
 

contrast,environmental
 

RNA
 

(eRNA)
 

technol-
ogy

 

can
 

more
 

effectively
 

distinguish
 

living
 

(metabolically
 

active)
 

organism
 

or
 

dead
 

(dormant)
 

organisms,re-
duce

 

false
 

positive
 

results,and
 

thus
 

improve
 

the
 

reliability
 

of
 

monitoring.However,eRNA
 

technology
 

has
 

not
 

yet
 

been
 

well
 

known,especially
 

in
 

China,where
 

it
 

is
 

rarely
 

used.The
 

purpose
 

of
 

this
 

paper
 

is
 

to
 

review
 

the
 

re-
search

 

status
 

of
 

eRNA
 

technology
 

in
 

biomonitoring,and
 

compare
 

it
 

with
 

traditional
 

monitoring
 

methods
 

and
 

eDNA
 

technology
 

to
 

explore
 

its
 

advantages,limitations
 

and
 

existing
 

problems.At
 

the
 

same
 

time,the
 

research
 

progress
 

of
 

eRNA
 

in
 

different
 

aquatic
 

ecosystems
 

is
 

analyzed
 

by
 

bibliometrics,and
 

the
 

applicability
 

and
 

feasi-
bility

 

of
 

eRNA
 

technology
 

in
 

ecological
 

monitoring
 

in
 

the
 

future
 

were
 

prospected.
Key

 

words:environmental
 

RNA;environmental
 

DNA;biological
 

monitoring;biodiversity;methodological
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Ecological
 

Effects
 

and
 

Control
 

Strategies
 

of
 

Spartina
 

alterni-
flora

 

Invasion
 

in
 

Mangroves
 

of
 

China
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&
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Abstract:Mangroves
 

are
 

important
 

parts
 

of
 

the
 

coastal
 

wetland
 

ecosystem.The
 

invasive
 

plant
 

Spartina
 

alter-
niflora

 

has
 

spread
 

to
 

China
 

including
 

native
 

plant
 

communities
 

such
 

as
 

mangroves,salt
 

marshes
 

and
 

seagrass
 

beds,as
 

well
 

as
 

tidal
 

flats
 

through
 

artificial
 

introduction
 

and
 

natural
 

spread,which
 

poses
 

a
 

great
 

threat
 

to
 

the
 

health
 

and
 

stability
 

of
 

coastal
 

wetland
 

ecosystems.Since
 

2022,China
 

has
 

carried
 

out
 

large􀆼scale
 

S.alterniflo-
ra

 

eradicate
 

work
 

throughout
 

the
 

country.Mangroves
 

located
 

in
 

the
 

southern
 

coastal
 

wetlands
 

are
 

the
 

key
 

ar-
eas

 

for
 

S.alterniflora
 

removal.However,the
 

current
 

researches
 

on
 

the
 

invasion
 

mechanism
 

of
 

S.alterniflo-
ra

 

in
 

mangroves
 

are
 

not
 

systematic
 

and
 

in􀆼depth.Most
 

of
 

the
 

relevant
 

research
 

paradigms
 

and
 

control
 

strate-
gies

 

are
 

based
 

on
 

other
 

types
 

of
 

coastal
 

wetland
 

ecosystems.This
 

article
 

summarizes
 

the
 

main
 

ecological
 

effects
 

of
 

S.alterniflora
 

invasion
 

into
 

China's
 

mangrove
 

areas,as
 

well
 

as
 

several
 

major
 

S.alterniflora
 

con-
trol

 

strategies
 

adopted
 

in
 

China's
 

mangrove
 

areas,and
 

discusses
 

the
 

gaps
 

and
 

hotspots
 

of
 

S.alterniflora
 

re-
lated

 

research
 

in
 

China's
 

mangrove
 

areas
 

in
 

the
 

future,in
 

order
 

to
 

provide
 

reference
 

for
 

the
 

prevention
 

and
 

control
 

of
 

S.alterniflora
 

in
 

China's
 

mangrove
 

areas
 

and
 

the
 

ecological
 

restoration
 

and
 

protection
 

of
 

man-
groves.
Key

 

words:mangroves;Spartina
 

alterniflora;biological
 

invasion;control
 

strategies
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