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摘要： 环境DNA（environmental DNA，eDNA）技术以其高灵敏性、非侵入性等优势在农业害虫监测

领域具有重要应用价值与巨大潜力。目前，eDNA 技术在自然生态系统（涵盖水生及陆生生态系

统）中的标准化研究已取得较大进展，但在农业生态系统（涵盖作物病虫害、畜禽病虫害、土壤健康

及传粉生物监测等）中的标准化研究仍相对缓慢。该文聚焦于农业虫害监测，系统对比了水生生物

与农业害虫 eDNA 研究在野外采样、样品处理及分子试验等阶段各个环节的异同。农业害虫

eDNA 技术虽展现出良好的应用前景，但其标准化发展仍面临多重挑战，尤其在样本采集规范制

订、实验室检测流程优化及质量控制体系完善等方面亟需突破。该文基于农业害虫监测实际需求，

从构建全流程标准化操作规程、探索eDNA技术与传统监测手段的协同应用模式，以及强化监测结

果向防控决策的有效转化等方面提出展望，旨在为推动 eDNA技术在农业害虫监测领域的研究与

应用提供参考。
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Abstract: Environmental DNA (eDNA) technology, known for its high sensitivity and non-invasive 

sampling, shows great promise for monitoring agricultural pests. While notable progress has been made 

in standardizing eDNA applications within natural ecosystems (including aquatic and terrestrial ecosys‐

tems), standardization within agricultural ecosystems remains comparatively limited. This review 

focuses on pest monitoring in agricultural settings, comparing practices across key stages such as field 

sampling, sample processing, and molecular analysis between aquatic organisms and agricultural pests. 

Despite its potential, eDNA-based pest monitoring faces challenges in areas such as protocol develop‐

ment, laboratory workflow optimization, and quality control. In response, this article outlines future 

directions including: (1) establishing comprehensive, standardized operating procedures; (2) promoting 

synergistic use of eDNA with conventional pest surveillance methods, and (3) enhancing the integration 
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of monitoring results into pest control decision-making. These recommendations aim to promote the 

standardized adoption of eDNA technology and support sustainable pest control strategies in agricul‐

tural systems.
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近年来，受耕作制度变革、气候变化、国际贸易

频繁以及经济全球化等因素影响，农业害虫的扩散

性和破坏性日益增强，对粮食安全和生态环境的威

胁与日俱增（Skendžić et al.，2021）。及时有效的监

测预警是防范农业害虫暴发成灾的关键前提

（Zhang et al.，2018；Yang et al.，2024），对守护国家

粮食安全、生态安全和经济安全，促进农民增收与农

业可持续发展具有重要意义（封洪强等，2023）。然

而，传统农业害虫监测方法主要依赖人工观察和经

验判断，存在效率低、准确性差等缺点（Kudoh et al.，

2020）。随着生物技术的发展，快速分子检测方法逐

渐应用于物种早期检测、诊断与监测（Li et al.，

2017；Blackman et al.，2020），但现有分子检测技术仍

需捕获害虫个体，操作过程耗时耗力（杨力凤等，2023）。

近年来，环境 DNA（environmental DNA，eDNA）技

术由于具有高灵敏性、非侵入性等特点，逐步被用于

农业害虫监测，为解决上述难题提供了新的技术路

径（Allen et al.，2021；McPherson et al.，2022）。

eDNA是指从土壤、粪便、植物材料、水或空气

等 生 物 基 质 中 分 离 鉴 定 出 的 DNA（Barnes & 

Turner，2016）。该技术起源于20世纪80年代，最初

用于研究微生物多样性（Rondon et al.，2000）。随着

PCR等分子生物学技术的发展，eDNA技术的应用

范围不断拓展，逐渐成为生物监测的重要手段（Yan 

et al.，2024）。由于水体样品采集便捷，且生物释放

的DNA能在水中均匀分布，eDNA技术在水生生态

系统监测中得到了广泛应用（Bell et al.，2024；Espi‐

nosa et al.，2024）。如用于调查水生生态系统的生

物多样性（陈晓等，2021）、评估水体的生态健康状况

（Senapati et al.，2019；Xiong et al.，2024）以及监测水

生入侵物种等（Mahon et al.，2014）。随着 eDNA技

术的深入研究和完善，其应用领域不断拓展，逐渐从

水生生态系统延伸到陆地生态系统，并在农业领域

得到应用。目前，eDNA 技术已用于作物病虫害

（Tordoni et al.，2021；Young et al.，2021）、畜禽病虫

害（Gamage et al.，2020）、土壤微生物（Sternhagen et 

al.，2020）和传粉生物监测（Evans & Kitson，2020）等

多个方面。其中，在农业害虫监测方面，传统人工巡

查方法难以及时发现斑衣蜡蝉 Lycorma delicatula

和美洲斑潜蝇 Liriomyza sativae 等隐蔽性害虫，而

eDNA技术只需采集土壤、植物表面等环境样品即

可检测到害虫DNA片段，可及时发现虫情并采取相

应防控措施，有效降低害虫暴发带来的经济损失

（Valentin et al.，2018；Pirtle et al.，2021）。这种监测

方式显著提高了农业害虫监测的准确性和效率

（Kestel et al.，2022），同时大幅降低了人力、物力和

时间成本，提升了害虫管理的经济效益（Mauvisseau 

et al.，2022）。

当前，eDNA技术研究正处于标准化发展阶段。

完整的 eDNA研究流程通常包括野外采样、样品处

理和分子试验等阶段，涵盖采样设计、样品前处理、

样品保存、引物扩增以及测序分析等多个环节。实

现这些环节的标准化有助于提高监测结果的准确性

和可靠性，促进不同研究间的数据共享与对比分析

（Jackman et al.，2021）。目前，eDNA技术标准化研

究主要集中于自然生态系统，尤其是水生生物领域，

而在农业系统中的相关研究相对较少。因此，本文

以水生生物 eDNA技术标准化为参照，系统比较了

农业害虫 eDNA技术在野外采样、样品处理和分子

试验各环节的异同，探讨农业害虫 eDNA技术标准

化面临的挑战，以期为推动 eDNA技术在农业害虫

监测领域的研究与应用提供参考。

1 野外采样阶段

样品是影响 eDNA技术监测结果的重要因素，

这是由于野外环境因素差异较大，再加上采样条件

不易控制，使得eDNA技术监测结果的可重复性、准

确性以及精确性易受到影响。因此，规范的采样标

准在 eDNA 监测过程中扮演着不可或缺的角色

（Poyntz-Wright et al.，2024）。例如，统一规定采样

的时间、地点、深度、频率等参数，可以避免因采样条

件的差异导致某些物种的eDNA被过度采集或采集

不足，进而影响对物种分布和丰度的判断（杨海乐

等，2023）。

1.1   采样时间

在水生生物 eDNA的监测中，采样时间的选择

关键考量研究对象的特定洄游周期、繁殖期等季

节性变化规律（Biggs et al.，2015；Carvalho et al.，
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2024）。而在农业昆虫的eDNA监测中，试验需求及

目的直接决定采样时间。例如，Rasmussen et al.

（2021）选择在开花期与收获期进行采样，原因在于

这 2个阶段生态系统中的生物互动更频繁，有利于

观测现有管理制度对果园生态系统多样性的影响；

Zenker et al.（2020）为全面评估巴西所有地区昆虫

和主要生物群系的多样性，采用自动光诱捕法将采

样时间安排在湿季和旱季；Crisol-Martínez et al.

（2016）在评估澳大利亚坚果园同域鸟类取食及减害

服务时，将采样时间与澳大利亚主要坚果害虫发生

数量最多的时期对应，通过分析鸟类粪便中昆虫种

类，精准评估鸟类的减害作用。 

1.2   采样点

在水生生物 eDNA的监测中，采样点的选择需

要综合考虑研究目的、水体类型、水生生物分布特点

等多种因素（Xu et al.，2018；Rehill et al.，2024）。农

业害虫eDNA采样点的设计同样需要综合考量研究

目的、研究对象及环境条件等多种因素。例如，

Todd et al.（2020）在监测土壤无脊椎生态系统时，选

取8个猕猴桃果园与8个苹果园采集样本，在每个果

园 500 m2的范围内随机采集约 1 L 土壤，这种多点

随机采样方式既规避了单一采样点的局限性，又能

有效反映果园土壤生态系统的整体特征。而Crisol-

Martínez et al.（2016）在分析澳大利亚坚果果园鸟类

捕食的节肢动物构成时，根据果园空间布局和害虫

活动规律，每日在全园均匀布设6个雾网，通过优化

采样点分布显著提高了鸟类粪便及捕食目标的采集

效率，确保了eDNA数据的完整性与代表性。

1.3   样品类型选择

在水生生物 eDNA的监测中，通常将其生存环

境里的水体、池塘沉积物等当作监测样品（Mahon 

et al.，2013；Lim et al.，2016；Kusanke et al.，2020）。

在农业害虫 eDNA的监测中，则需根据目标物种的

生活史特征选择多样化的非生物基质，如天敌粪便、

土壤、诱捕器残留等，突破了水体采样的局限性

（van der Heyde et al.，2020）。例如，利用天敌粪便

eDNA检测到了茶翅蝽Halyomorpha halys（Maslo et 

al.，2017）；从土壤 eDNA 中检测到了阿根廷蚁

Linepithema humile（Yasashimoto et al.，2021）；从运

输容器 eDNA中检测到了谷斑皮蠹Trogoderma gra‐

narium（Trujillo-González et al.，2022）；在诱捕器上

残留的 eDNA 中成功检测到入侵昆虫番茄潜叶蛾

Phthorimaea absoluta（Butterwort et al.，2022）。

1.4   样品采集量

在水生生物 eDNA的监测中，水样采样量差异

大但研究较为全面。运用eDNA技术研究鱼类物种

多样性时，在淡水生态系统等场景下，采样量从

15 mL 到 10 L 不等，以 1~2 L 的采样量最为常见

（Rees et al.，2014），国内研究的采样量多为 2 L（徐

念和常剑波，2016）。在野外采样中，采样量越大，

eDNA技术的有效性越高（How et al.，2024）。然而，

较大的采样量会增加工作量，因此需选择合适的采

样量。采样量主要受目标物种密度（Díaz-Ferguson 

et al.，2014）、物种 eDNA 释放与分布规律（Biggs et 

al.，2015）、水体流速（Mauvisseau et al.，2022）、温度

（Lamb et al.，2022）以及酸碱度（Poyntz-Wright et 

al.，2024）等因素的影响。

农业害虫eDNA样本的采集量还没有统一标准

且相关研究较少，同一类型样品的采样量差异较

大。在自然系统中研究昆虫eDNA样本的采集量也

没有统一标准。例如，同样都是在土壤样品中检测

eDNA，检测阿根廷蚁的活动痕迹时采集了大约25 g

的土壤样品（Yasashimoto et al.，2021），而检测果园

中的无脊椎生物时则采集了约1 L土壤（Todd et al.，

2020）。产生这种差异主要归因于3个方面，一是目

标物种的生境分布特性，如阿根廷蚁在土壤中的巢

穴密度决定了25 g样本的有效性；二是基质类型的

影响，如果园生态系统中 1 L 土壤即可覆盖 500 m2

范围内的无脊椎生物多样性；三是样本处理策略的

差异，如粪便样本需通过去杂称重（Crisol-Martínez 

et al.，2016）或风干保存（Montauban et al.，2021），为

确保eDNA的提取效率，初始的采集量就会较大。

1.5   样品采集方式

在水生生物 eDNA的监测中，常使用简单的工

具在海岸或船上收集水样（Everett & Park，2018）。

随着 eDNA监测技术的应用发展，已经开发了各种

水样收集装置（Lu et al.，2024）。近年来，无人机领

域诸多关键技术瓶颈已被突破，这为未来水样采集

设备的研发提供了极具潜力的发展方向（Shelare et 

al.，2021）。农业害虫 eDNA样品的采集方式主要有

以下3种类型：一是直接将植物材料、表层土壤等收

集在容器内（Milla et al.，2022）；二是利用喷雾收集

法、树干滚筒法（Valentin et al.，2020）、拭取叶片法

（Lynggaard et al.，2023）等有针对性地采集样品，间

接收集植物材料上残留的 eDNA；三是使用无人机、

空气采集器等机器辅助人工采样，例如利用无人机

采集树冠上的 eDNA 样品（Aucone et al.，2023），使
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用自动光诱捕器在同一个地区的农业生境和自然生

境中从黄昏到黎明连续 5 个晚上进行害虫诱捕

（Zenker et al.，2020），使用空气流量为 1.1 m3/h 和

3.5 m3/h的2台机器采集空气样本，以监测动物园和

森林中的昆虫多样性（Lynggaard et al.，2024）等。

1.6   样品重复数

在水生生物 eDNA的监测中，样品重复数多由

环境类型决定。实验室样方通常设 3个重复，河口

采样点同样建议设 3个重复，而海洋采样点则增加

至4个重复（Goldberg et al.，2013；How et al.，2024）。

关于农业害虫eDNA监测中样品重复数的设计往往

由于检测目的、面积等不同而有所不同。当检测目

的仅为确认特定害虫是否存在时，调查范围小、需求

简单，1个重复即可满足要求。如通过检测同一棵

树果实的淋洗液，以单次重复判断茶翅蝽的存在与

否即可（Valentin et al.，2018）。而当检测目的变为

调查一定区域内某种害虫的地理分布范围及寄主范

围时，因涉及较大的调查面积和多种寄主类型，样品

重复数则需大幅增加。例如，Pirtle et al.（2021）在研

究美洲斑潜蝇在紫花大翼豆 Macroptilium atropur‐

pureum 上的分布时，每个地点采集了 15 个重复样

本；在后续研究其寄主范围时，又针对多种植物分别

采集5个重复样本。

2 样品处理阶段

样品处理的目的一般是富集样品里 eDNA 含

量，同时延缓其降解速度，进而提升eDNA监测效率

（Coble et al.，2019）。在样品处理阶段，农业害虫

eDNA样品往往也面临着技术衔接障碍、成本投入

限制、标准规范差异等与水生生物 eDNA样品处理

中一样的问题（Shu et al.，2020；杨海乐等，2023；

Thamke et al.，2024）。

样品处理阶段通常涉及样品前处理与样品保存

2个方面。水生生物 eDNA样品前处理最常用的方

法是水体过滤，但滤膜材质和孔径会影响处理结果

（Capo et al.，2020；Mauvisseau et al.，2022），其中

0.45 μm滤膜较为常用（李红婷等，2022）。当水体中

目标种群数量较低时不宜过滤，否则易产生假阴性

结果（Kawato et al.，2021）。农业害虫监测则因样本

类型多样性高且 eDNA稳定性较强，多数情况下无

需进行样品前处理，一般情况下土壤、沉积物、固体

混合物、痕迹样品采集后直接密封冷冻即可（Deiner 

et al.，2017）。对于样品的保存，无论水生生物

eDNA监测还是农业害虫 eDNA监测，eDNA信号的

降解均受时间、生物类群、初始浓度、赋存介质、紫外

线、温度和 pH 等诸多因素的影响（Nagler et al.，

2022），两者的保存条件也较为相似。水生生物

eDNA 样品保存方式主要有低温保存（Hinlo et al.，

2017；Weldon et al.，2020）和化学试剂保存（Hinlo et 

al.，2017）；另外，苯扎氯铵、氯化十六烷基吡啶和溴

化十六烷基三甲基铵等阳离子表面活性剂也被用于

延缓 eDNA 的降解（Thamke et al.，2024）；DNeasy 

Power Water Kit 等商业化裂解缓冲液也适用于

eDNA保存。对于农业害虫eDNA样品的保存，除了

上述低温、化学保护剂等保存方法外，还有Whatman® 

FTA卡片、干燥植物材料等保存方式。在监测潜叶

类害虫时，收集具有取食痕迹的叶片后拍照并保存

在 100%乙醇或Whatman® FTA卡片上，这 2种方法

都被证实为适宜的保存技术（Pirtle et al.，2021）。近

年来，研究发现茶叶中可以检测到昆虫 eDNA，这表

明干燥植物材料也可作为一种昆虫eDNA的保存方

式（Krehenwinkel et al.，2022）。

3 分子试验阶段

任何样品都需要进行标准化的 eDNA提取-引
物扩增-结果分析流程。由于 eDNA的提取方法与

具体操作程序、PCR 扩增的退火温度和循环次数、

测序平台以及测序技术、分析流程和具体参数等，都

会对最终解析出的结果产生特定影响（Shi et al.，

2024）。因此，唯有统一标准化的 eDNA提取-引物

扩增-结果分析程序，才能使所得结果具有完全的

可比性（Zhang et al.，2020）。

3.1   eDNA提取

在水生生物 eDNA 提取过程中，eDNA 样品中

的抑制性物质、不同的提取方法及纯化方式等多重

因素均可能对 eDNA 的提取效率与品质产生影响

（Pawlowski et al.，2022）。农业害虫eDNA的提取需

要注意以下 3个方面：一是要根据样品类型选择适

宜的提取方法，例如在提取土壤样品中 eDNA时借

鉴了从水生沉积物中提取 eDNA 的方法（Yasashi‐

moto et al.，2021）；在提取植物材料样品中 eDNA时

使用了改良的 Chelex 提取方法，确保充分研磨样

品，让潜道中的DNA暴露出来（Pirtle et al.，2021）；

二是根据样品量加入裂解缓冲液和蛋白酶K进行裂

解，并尽量排除样品中干扰物质的影响（Thomsen & 

Sigsgaard，2019）；三是有必要在专门处理低DNA浓

度样本、痕量样品的实验室进行eDNA提取，并建立

定期的去污程序，从提取环节防止样品污染。
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3.2   扩增引物选择

应根据DNA监测对象和目的选择引物，若需检

测特定分类群及其种群数量时，应选用物种特异性

引物，避免使用对部分分类群亲和力低、易扩增非目

标DNA的宏条形码通用引物（Saccò et al.，2022）；同

时，鉴于环境中DNA持续降解，基于 eDNA的引物

设计多针对小片段，以适应 PCR 扩增的要求（Jo & 

Minamoto，2021）。

在检测单一的、特定的农业害虫目标时，eDNA

引物可以使用选择物种特异性引物，如利用特异性

引物监测土壤中的阿根廷蚁活动范围（Yasashimoto 

et al.，2021）、蝙蝠Pipistrellus pygmaeus粪便中的稻

水象甲 Lissorhoptrus oryzophilus（Montauban et al.，

2021）；也可以利用节肢动物特异性引物扩大检测范

围，通过高通量测序进行数据对比，确定多种节肢动

物的存在（Madden et al.，2016）。

3.3   扩增-测序-数据分析

在扩增环节，由于试验目的和引物特性的不同，

试验条件和参数需依据研究的实际需求设定。例

如，若研究聚焦特定物种的有无时可选用特异性引

物（Valentin et al.，2020；Rourke et al.，2023）；若旨在

分析群落多样性则需采用通用引物（Madden et al.，

2016；Sato et al.，2021）。鉴于引物特异性和稳定性

的差异，也需要研究者根据具体试验情况，对退火温

度、循环次数等参数进行综合考量与优化。同时，诸

如沉积物、悬浮颗粒、无机物或高密度的靶 DNA

这些环境化合物也可能抑制 PCR，干扰引物扩增

（Lance & Guan，2020），可通过稀释或净化样品，在

降低抑制效果的同时保证检测灵敏度（Goldberg et 

al.，2015）。

在测序环节，一般情况下PCR产物常委托商业

生物技术公司完成测序。对于特定物种的监测，只

需通过物种特异性引物进行 PCR 定性检测，再配

合实时荧光定量 PCR（real-time quantitative PCR，

qPCR）或微滴式数字定量PCR（droplet digital PCR，

ddPCR）技术进行分析，即可获取目标信息，无需后

续复杂的测序、序列分析及注释流程（Larson et al.，

2020），该策略有效简化了操作流程，提升了检测

效率。

在数据分析环节，原始数据首先要经过严格的

质量把控。通过评估碱基平均质量进行过滤，去除

低质量序列；对过滤后的序列进行拼接，并剔除含有

错误碱基和错配的部分，同时去除嵌合体，从而得到

高质量的可用序列（宋飏和黄原，2016）。近年来，扩

增子序列变体（amplicon sequence variant，ASV）降

噪分析因其在提高序列分辨率和准确性方面的优

势，逐渐成为新的研究方向（杨海乐等，2023）。

3.4   序列比对注释

在多物种监测时，引物扩增之后需要进行比对

注释，从而确定所监测物种的种类与数量，在此情形

下数据库显得尤为重要。若要对大类群目标进行监

测，就需要特定的序列参考数据库。唯有借助经过

严格质量检查的参考数据库予以适当校准，才能够

挖掘经典分类条形码、元条形码以及 eDNA监测的

巨大潜能（Lim et al.，2016）。水生生物 eDNA 监测

已有专门的数据库（Giroux et al.，2023），目前农业

害虫 eDNA 尚未构建监测专门的数据库（Burian et 

al.，2021）。

4 存在的问题与对策

综上所述，农业害虫 eDNA技术标准化与水生

生物eDNA技术标准化在某些环节存在差异（表1）。

与水生生物 eDNA技术类似，农业害虫 eDNA技术

流程缺乏统一标准，不同研究结果难以比较，这也影

响了该技术在农业害虫监测中的应用。农业害虫生

存环境复杂，如涉及不同的气候状况、土壤类别和农

作物品种等，采集样品往往痕量，采集样品类型、

DNA 提取方法等则具有多样性，这些因素都会对

eDNA技术的监测结果造成影响，极易出现假阳性、

假阴性等问题，导致结果出现偏差（Hassan et al.，

2024；Poyntz-Wright et al.，2024）。因此，在野外采

样、样品处理以及分子试验阶段应加强以下 3个方

面的研究。

首先，相对于水生生物而言，农业害虫生存环境

更具多样性，这就意味着进行农业害虫 eDNA监测

时的样品类型选择更丰富，而不同的样品类型往往

会导致采样量、采样工具不同。因此，在野外采样时

应重点关注以下4个方面：一是需根据监测目标（如

存在性验证、种群动态等）及环境异质性（如农田类

型、作物布局等）确定样品重复数，采用单株混合样

本或多个重复采样；二是需结合害虫生物学特性（如

活动规律、发育周期等）、作物物候期（如开花期、收

获期等）及监测目的（如多样性评估、防控预警）确定

采样时间；三是需兼顾栖息地斑块化特征（如巢穴密

度等）与环境变量（土壤湿度、植被覆盖等）来确定采

样点，可采用网格化布点提升空间代表性；四是需突

破对水体样品的依赖，开发针对土壤、粪便、空气等多

种类型样品的采样方法。
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表1  农业害虫与水生生物eDNA监测技术各个环节中相关内容比较

Table 1  Comparison of eDNA research across key phases between agricultural pests and aquatic organisms

野外采样
阶段
Field 
sampling 
stage

采样时间
Sampling 
time

采样点
Sampling 
point

样品类型
Sample 
type

样品
采集量
Sample 
amount

样品采集
方式
Sampling 
method

水生生物 eDNA监测中的采样时间因研究对
象、研究目的及水体环境等因素而有所不同
（Rishan et al.，2023）；按季节（Carvalho et al.，
2024）、特定时期（Biggs et al.，2015）等确定采
用时间
The sampling time in aquatic organism eDNA 
monitoring varies depending on factors such as 
the research subject, research objectives, and 
aquatic environmental conditions (Rishan et 
al., 2023). It is determined based on seasonal 
variations (Carvalho et al., 2024), specific bio‐
logical periods (Biggs et al., 2015), or other 
temporal frameworks relevant to the study

需要综合考虑研究目的、水体类型、水生生物
分布特点等多种因素（Xu et al.，2018）
It requires a holistic consideration of multiple 
factors including research objectives, water‐
body types, and distribution characteristics of 
aquatic organisms (Xu et al., 2018)

类型较单一，如水体（Lu et al.，2024）、沉积物
（Kusanke et al.，2020）等
Types remain relatively limited, such as water 
bodies (Lu et al., 2024) and sediments 
(Kusanke et al., 2020) etc.

水样的采样量差异较大但相关研究较全面，
范围从 15 mL到 10 L不等，其中，1~2 L的采
样量应用最广（Rees et al.，2014）
Sampling volumes of water samples vary sig‐
nificantly with relatively comprehensive studies, 
ranging from 15 mL to 10 L, with 1-2 L being 
most commonly applied (Rees et al., 2014)

直接取样（水体）（Evans et al.，2017）、简单的
工具或者各种水收集装置抽取富集（Mahon 
et al.，2013）、其他机械辅助采集（Shelare et 
al.，2021；Lu et al.，2024）
Direct sampling (water bodies) (Evans et al., 
2017), simple tools or various water collection 
devices for extraction and enrichment (Mahon 
et al., 2013), and other mechanical-assisted 
sampling ( Shelare et al., 2021; Lu et al., 2024)

样品采样时间多根据试验需求及目的确定。在开花、
收获期（Rasmussen et al.，2016）、湿季、旱季（Zenker et 
al.，2020） 以及害虫暴发期（Crisol-Martínez et al.，
2016）采样
The sampling timing is predominantly determined by 
experimental requirements and objectives. Sampling is 
typically conducted during critical biological phases 
such as flowering and harvest periods (Rasmussen et 
al., 2016), wet and dry seasons (Zenker et al., 2020), as 
well as pest outbreak intervals (Crisol-Martínez et al., 
2016)

依据不同的研究目的、研究对象及环境条件等因素综
合考量（Crisol-Martínez et al.，2016；Todd et al.，2020）
A comprehensive analytical framework should be estab‐
lished through the holistic integration of multiple deter‐
minants, including research objectives, target organ‐
isms, and environmental parameters (Crisol-Martínez et 
al., 2016; Todd et al., 2020)

类型十分丰富，如水体（Valentin et al.，2020）、土壤
（Yasashimoto et al.，2021）、寄主植物（Pirtle et al.，
2021）、诱 捕 器（Butterwort et al.，2022）、空 气
（Lynggaard et al.，2024）、花粉（Thomsen & Sigsgaard，
2019）、灰尘（Madden et al.，2016）、捕食者粪便（Mon‐
tauban et al.，2021）、蜘蛛网（Xu et al.，2015）、猪笼草
（Bittleston et al.，2016）、茶包（Krehenwinkel et al.，
2022）等
Types are highly diverse, including water (Valentin et 
al., 2020), soil (Yasashimoto et al., 2021), host plants 
(Pirtle et al., 2021), traps (Butterwort et al., 2022), air 
(Lynggaard et al., 2024), pollen (Thomsen & Sigsgaard, 
2019), dust (Madden et al., 2016), predator feces (Mon‐
tauban et al., 2021), spider webs (Xu et al., 2015), 
pitcher plants (Bittleston et al., 2016), and tea bags (Kre‐
henwinkel et al., 2022) etc.

采集量还没有统一标准且相关研究较少，同一类型样品
的采样量差异较大。同样的土壤样品有25 g也有1 L
（Todd et al.，2020； Yasashimoto et al.，2021）
Sampling volumes lack unified standards and the same 
type of sample may vary greatly. For example, soil 
samples may range from 25 g to 1 L (Todd et al., 2020; 
Yasashimoto et al., 2021)

直接取样（任何有害虫活动痕迹的材料）（Pirtle et al.，
2021）、利用各种工具抽取的空气、富集的水体、淋洗
液等（Valentin et al.，2020；Jackman et al.，2021）以及自
然 收 集 的 雨 水（Ladin et al.，2021）或 擦 拭 叶 片
（Lynggaard et al.，2023）、其他机械辅助采集（Zenker 
et al.，2020）等
Direct sampling of materials with pest activity traces 
(Pirtle et al., 2021), tools for air, enriched water, leach‐
ing solutions (Valentin et al., 2020; Jackman et al., 
2021), rainwater collection (Ladin et al., 2021), leaf 
wiping (Lynggaard et al., 2023), and mechanical-
assisted sampling (Zenker et al., 2020)

研究阶段与环节
Research phase and step

水生生物
Aquatic organism

农业害虫
Agricultural pest insect
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样品处理
阶段
Sample 
processing 
stage

分子试验
阶段
Molecular 
experiment 
stage

样品
重复数
Replication

eDNA
提取
eDNA 
extraction

扩增引物
选择
Primer 
selection

扩增-
测序-
分析
Amplifi-
cation-
sequencing-
analysis

序列对比
注释
Sequence 
comparison
and 
annotation

实验室样方通常设3个重复，而野外监测需根
据环境差异调整，河口采样点建议 3个重复，
海洋采样点建议 4 个重复（Goldberg et al.，
2013；How et al.，2024）
Laboratory quadrats typically use three repli‐
cates; field monitoring requires adjustment 
based on environmental variations; estuarine 
sampling recommends three, marine sampling 
recommends four (Goldberg et al., 2013; How 
et al., 2024)

过滤（Hendricks et al.，2022），但滤膜的材质
与孔径大小均会对结果造成影响（Capo et 
al.，2020）。可低温保存、冰浴或-20 ℃保存
（Bizzozzero et al.，2024）
Filtration (Hendricks et al., 2022); membrane 
material and pore size affect results (Capo et 
al., 2020). Storage via low temperature, ice 
bath, or at -20 ℃ (Bizzozzero et al., 2024)

DNA 提取用水体样品的 DNA 提取试剂盒
（Deiner et al.，2017）
Using kits for water sample extraction (Deiner 
et al., 2017)

DNA宏条形码（Sato et al.，2021）、物种特异性
引物（Rourke et al.，2022）
DNA metabarcoding (Sato et al., 2021), 
species-specific primers (Rourke et al., 2022)

扩增时 PCR、qPCR、ddPCR 等各类 PCR 检测
方法始终保持着最高的应用频率
PCR, qPCR, and ddPCR are the most fre‐
quently applied methods

在PCR结束后通常将产物交由商业生物技术
公司进行测序
PCR products are generally submitted to com‐
mercial biotech companies for sequencing

去除错误结果后根据不同目的进行 OTU 聚
类分析等（宋飏和黄原，2016）；ASV降噪分析
也逐渐获得关注（杨海乐等，2023）
OTU clustering and (Song and Huang, 2016) 
and ASV denoising (Yang et al., 2023) after 
error removal

真菌Unite数据库、Silva数据库、专门的鱼类、
浮游生物数据库、Silva或Greengene数据库等
（Jackman et al.，2021）
Unite, Silva, and plankton-specific databases 
(Jackman et al., 2021)

样品重复数由于检测目的、面积等不同而有所不同，
鉴别某种特定害虫是否存在时重复数为1个（Valentin 
et al.，2018）；调查一定区域内某种害虫的地理分布范
围以及寄主范围样品重复数为 15 个（Pirtle et al.，
2021）
Replication varies: one replicate for species presence 
detection (Valentin et al., 2018); 15 replicates for distri‐
bution or host range studies (Pirtle et al., 2021)

大部分样品如土壤、沉积物、固体混合物、痕迹等无需
样品前处理（Bell et al.，2024）。-80 ℃和-20 ℃保存
或干冰浴冷冻保存（Bell et al.，2024）、干燥保存（Kre‐
henwinkel et al.，2022）
Most samples (e.g., solid mixtures) require no pretreat‐
ment (Bell et al., 2024). Storage at -80 ℃, -20 ℃, dry 
ice bath (Bell et al., 2024), or desiccation (Krehenwin‐
kel et al., 2022)

DNA提取可用水体、粪便、土壤、空气、微量组织等样
品 的 DNA 提 取 试 剂 盒（Leempoel et al.，2020；
Villacorta-Rath et al.，2023）
Kits available for water, feces, soil, air, and trace tissue 
samples (Leempoel et al., 2020; Villacorta-Rath et al., 
2023)

DNA宏条形码（Madden et al.，2016）、物种特异性引物
（Valentin et al.，2020）
DNA metabarcoding (Madden et al., 2016), species-
specific primers (Valentin et al., 2020)

扩增时PCR、qPCR、ddPCR等各类PCR检测方法始终
保持着最高的应用频率
Same: PCR, qPCR, and ddPCR are widely used

在PCR结束后通常将产物交由商业生物技术公司进
行测序。或仅需运用物种特异性引物开展PCR定性
检测以及 qPCR或者 ddPCR定量分析即可，无需进行
测序（Larson et al.，2020）
Similar practice. Alternatively, species-specific primers 
for qualitative PCR or qPCR/ddPCR for quantification 
without sequencing (Larson et al., 2020)

测序后分析程序与水生生物研究一致，但进行定量分
析时无需序列分析（Kestel et al.，2022）
Samr analysis steps apply; but quantitative analysis may 
not require sequencing (Kestel et al., 2022)

目前还没有专门的农业害虫数据库（Jackman et al.，
2021）
No dedicated database for agricultural pests (Jackman et 
al., 2021)

续表1  Continued

研究阶段与环节
Research phase and step

水生生物
Aquatic organism

农业害虫
Agricultural pest insect

其次，在农业害虫eDNA样品的采样处理方面，

还需针对不同生物类群和样品类型开展全面的保存

方式对比试验，建立详细的保存方式推荐指南；深入

研究不同保存方式的作用机制，通过试验和理论分

析、优化组合保存方式，提高eDNA保存效果；同时，

开发新型的保存试剂和技术，提高 eDNA的稳定性
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和回收率。另外，还需研发针对农业害虫监测样本

的处理方法，去除或减少土壤、粪便、植物残体等样

品中干扰eDNA提取效率的复杂基质。

再次，农业昆虫eDNA样品具有多样性，如潜食

叶片、蛀果中粪便、土壤、微量组织等样品，eDNA的

提取与分析技术正在不断发展和优化，新的方法与

技术不断涌现（Ruppert et al.，2019），使用不同的

DNA提取方法、不同的扩增引物及不同的检测手段

都可能会产生不同的监测结果（Bell et al.，2024）。

因此，在农业害虫 eDNA监测的分子试验中，eDNA

提取应当根据样本类型来匹配适当提取方法，以避

免操作过程中外源DNA的污染，进而防止假阳性结

果的产生（Xiong et al.，2024）。目前市场上存在多

种商品化的试验材料以供选择，例如针对粪便、土壤

等样品可以使用DNA提取试剂盒等，这些能够避免

一些干扰（Hermans et al.，2018）；另外，还应构建引

物筛选平台，联用不同的检测技术高效特异地检测

eDNA样品。

5 展望

为有效提升农业害虫监测与防控水平，保障农

业生产安全，需从多方面发力，全面强化害虫治理工

作。目前，农业害虫eDNA数据库匮乏，严重制约着

多物种的监测和分析，现有数据分析方法可能不适

用于农业害虫的复杂数据。建议政府、科研机构和

相关企业联动，投入资金和人力，建立全面准确的数

据库，借鉴其他领域先进的数据处理技术，开发适合

农业害虫监测数据的分析算法和软件，构建农业害

虫尤其是潜在发生重大农业害虫的 eDNA数据库。

同时，整合农业害虫相关研究资源，开展多中心联合

试验，将其结果与传统监测调查结果进行时间、成

本、监测效率上的比较，优化检测技术、流程等

（Evans et al.，2017；Allen et al.，2021）；并结合实际

监测需求，制订涵盖从样本采集到结果分析全流程

的标准操作规程（杨海乐等，2023）。另外，还应将

eDNA技术与其他监测手段（如性诱监测、幼虫发生

监测、远程智能监测等）结合来构建综合的监测体系

（Zenker et al.，2020），可以更全面地掌握农业害虫

的发生状况、生活习性以及扩散趋势等，为农业害虫

的防控决策提供依据。同时，建立监测结果与防控

决策的快速反馈机制，根据监测数据及时调整防控

策略（Bell et al.，2024）；尤其要加强对新发、突发及

潜发农业入侵昆虫的研究，提前储备相关 eDNA检

测技术和监测方案，提高应对能力。
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