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摘  要  农林业害虫的早期监测与精准防控是保障国家粮食安全与生态系统健康的重要前提。传统监测手

段在低密度种群预警和隐蔽性害虫检测中普遍存在灵敏度不足、操作成本高及物种鉴定效率受限等问题。

环境 DNA（Environmental DNA，eDNA）技术通过直接从水体、土壤、空气、植物表面等环境介质中提

取遗传物质，实现对目标生物的非接触式检测。作为一种新兴的分子生物学工具，eDNA 技术在入侵害虫

早期预警、低密度隐蔽种群检测及迁飞性害虫动态追踪等场景中展现出显著优势。本文梳理了国内外陆生

农林害虫 eDNA 技术的研究进展，深入分析了陆生 eDNA 的释放与降解机制、采样策略、物种特异性引

物探针体系，以及定量 PCR（qPCR）、数字 PCR（ddPCR）等关键检测技术，并结合占域模型等概率分

析方法，重点综述了其在农田、林业、仓储及入侵害虫监测中的应用现状。分析表明，虽然 eDNA 技术能

够显著提高目标种群的检出效率，但陆生环境中 DNA 的快速降解、空间异质性显著、标准化采样体系缺

失、参考条形码数据库不完善以及定量解释能力不足，仍是制约其大规模推广的核心瓶颈。未来研究应聚

焦于构建覆盖多介质的标准化采样与质控体系，完善农林害虫 DNA 条形码数据库，推动空气 eDNA 连续

监测、便携式现场快检及人工智能辅助风险预警等技术的集成，逐步建立和完善陆生节肢动物 eDNA 监测

理论框架，为重大农林害虫精准监测与国家农业生物安全体系建设提供核心技术支撑。 

关键词  陆生害虫；环境 DNA（eDNA）；农林业害虫监测；数字 PCR；早期预警 
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Abstract  Early detection and precise monitoring of agricultural and forestry insect pests are fundamental for food security and 

ecosystem health. Conventional surveillance methods are often constrained by limited sensitivity for low-density populations, high 

operational costs, and heavy reliance on experts in morphological species identification. Environmental DNA (eDNA) technology 

enables the non-invasive detection of target organisms by extracting trace genetic material from various environmental substrates, 

including water, soil, air and plant surfaces. As an emerging molecular tool, eDNA has demonstrated considerable potential for the 

early detection of invasive pests, surveillance of cryptic and low-abundance populations, and tracking of migratory insect 

dynamics. This review synthesizes recent global advances in terrestrial eDNA research for agricultural and forestry pests. We 

systematically analyze eDNA release and degradation mechanisms, sampling strategies, species-specific assay development, and 

core detection technologies, including quantitative PCR (qPCR) and droplet digital PCR (ddPCR). Furthermore, statistical 

approaches (such as occupancy models) are summarized alongside representative applications in the surveillance of agricultural, 

forest, stored-product and invasive, insect pests. Although eDNA-based approaches substantially improve the sensitivity of 

detection, their widespread implementation in terrestrial ecosystems is hindered by rapid DNA degradation, pronounced spatial 

heterogeneity, lack of standardized protocols, incomplete reference databases, and challenges in quantitative interpretation. Future 
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research should prioritize establishing standardized multi-substrate sampling frameworks, expanding DNA barcode reference 

databases for major economic pests, developing airborne eDNA continuous monitoring and portable field-deployable detection 

platforms, and integrating artificial intelligence-assisted risk assessment. Advancing these frontiers will contribute to a robust 

theoretical framework for terrestrial arthropod eDNA monitoring, facilitating its application in precision pest management and 

agricultural biosecurity. 

Key words  terrestrial pests; environmental DNA (eDNA); agricultural and forestry pest monitoring; digital PCR; early 

warning 

 

农林业害虫的分布及种群动态与人类活动

息息相关。害虫在迁入地建立种群后，不仅直接

威胁作物安全，还会导致本土生物多样性衰退、

破坏当地生态系统结构与功能（Pyšek et al.，

2020；Tahmid et al.，2023；陈万斌等，2026）。

据统计，仅在中国，由害虫造成的年均直接经济

损失就高达 4 000 多亿元（Li et al.，2025）。然

而，野外调查、形态学鉴定、单基因标记、信息

素捕获和黑光灯诱捕等传统监测手段，普遍存在

劳动力投入大、分类鉴定主观性强、时效性滞后

及综合成本较高等局限（Khrimian et al.，2008；

Lodge et al.，2016；Chen et al.，2017；Ahmed 

et al.，2022；杨力凤等，2023），难以满足现代

智慧农业对“早期预警+高通量监测”的双重需

求。例如，Carleton 等（2013）对传统抽样策略

的模拟研究表明，即使采用优化后的条带样线

法，仍需对 25-40 棵植株进行取样方可实现基本

的密度估算，且数据采集高度依赖人工计数与专

家经验。因此，亟需引入更为高效、灵敏的现代

化分子生物学工具，以提升重大虫害的防控效能。 

在此背景下，环境 DNA（Environmental 

DNA，eDNA）作为一种新兴的分子生物学工具，

凭借其高灵敏度、非侵入性及高通量等优势，正

逐步融入各类有害生物监测体系（Smart et al.，

2015；Wang et al.，2022）。自 Ogram 等（1987）

从海洋沉积物中分离出微生物 DNA 并首次确立

eDNA 的概念以来，该技术在水生入侵生物

（Jerde et al.，2011）和海洋动物（Thomsen et al.，

2012）的定性与定量分析中得以逐步建立并日趋

成熟。作为一种非侵入性工具，eDNA 技术无需

直接接触目标生物体，即可从土壤、植被、空气、

水及沉积物等环境基质中提取遗传信息，具有高

灵敏度、低人力成本及精确定量等显著优势

（Taberlet et al.，2012；Bohmann et al，2014；

Johnson et al.，2021）。 

早期害虫的精准监测与集中清除，是实现有

害生物高效防控的关键环节（Jerde et al.，2011）。

eDNA 技术作为一种非侵入性的新型监测工具，

已在该领域崭露头角（Barnes and Turner，2016）。

近年来，随着树皮擦拭富集（Valentin et al.，

2020）、气体抽滤收集（Tournayre et al.，2025）

及无人机航测（Kirchgeorg et al.，2024）等创新

采样手段的问世，eDNA 技术开始向陆生生态系

统加速渗透。在陆生环境中，节肢动物释放的遗

传物质主要附着于土壤颗粒、植物表面、有机残

体及空气颗粒等载体上，其释放、迁移、吸附及

降解过程受到紫外辐射、温湿度、降雨、风力、

土壤矿物组成及微生物活性等多种环境因子的

共同调控（Torsvik and Øvreås，2002；Andersen 

et al.，2012；Valentin et al.，2018；Williams et al.，

2017）。尽管陆生 eDNA 研究进展迅速，但由于

其环境基质相较于水体更为复杂多变，该技术在

农林害虫监测中的规模化应用仍面临显著的方

法学瓶颈。陆生环境介质类型异质性极高，不同

介质中 eDNA 的富集方式、提取方法及 PCR 扩

增效率差异巨大，导致目前缺乏适用于多元应用

场 景 的 标 准 化 采 样 流 程 和 质 量 控 制 体 系

（Goldberg et al.，2016；Kestel et al.，2022）。

同时，现有的 eDNA 综述文献仍多聚焦于传统领

域：如李筱芹等（2024）和尹晓强等（2026）偏

重于水体 eDNA 生物多样性监测及渔业资源评

估，Minamoto（2022）从宏观角度总结了水生

大型生物的 eDNA 技术发展历程，而 Kestel 等

（2022）虽然讨论了 eDNA 技术在农业系统的土

壤、植物、空气等多介质中微生物与害虫的监测

潜力，但未能针对陆生节肢动物的特殊行为习性
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建立系统性的理论体系。 

基于此，本文系统总结了陆生环境中 eDNA

的释放与降解机制、采样策略、检测技术及典型

应用案例。在此基础上，进一步从 DNA 来源、

分子检测等维度，构建了陆生节肢动物 eDNA 监

测的理论框架，旨在阐明不同环境介质中 DNA

信号与害虫行为、种群动态之间的响应关系，

以期为重大农林害虫精准监测、智能预警及国

家农业生物安全评价提供坚实的理论依据与技

术支撑。 

1  不同生境来源的 eDNA 特点概述 

1.1  eDNA 定义与基本原理 

环境 DNA（eDNA）是指直接从土壤、大气、

水体等环境样本中提取的、无需分离目标个体的

遗传物质总称。它涵盖了样本中所有宏生物与微

生物的游离 DNA 和存在于组织碎片、脱落细胞、

分泌物或排泄物等处的遗传物质（Smart et al.，

2015；Wang et al.，2022）。通过分析生物释放

至周围介质中的 DNA，研究者能够以非侵入性

的方式快速评估目标区域的生物多样性（Rees  

et al.，2014；Tsuji et al.，2019；Lynggaard et al.，

2024）。结合特异性引物探针或高通量测序，

eDNA 技术不仅能实现针对单一靶标害虫的精

准定性与定量检测，更能扩展至对群落水平的宏

条形码（Metabarcoding）的评估（Deiner et al.，

2015；Alberdi et al.，2018；Chen et al.，2022；

Milián-García et al.，2023），从而显著降低传统

形态学调查因抽样代表性不足而导致的假阴性

风险（Bessey et al.，2022；von Ammon et al.，

2025）。 

1.2  陆生与水生环境 eDNA 的行为机制差异 

与技术相对成熟的水生生态系统相比，陆生

环境中 eDNA 的行为机制具有其独特的鲜明特

征。水生环境中的 eDNA 在地表径流、降雨冲刷

及自然扩散等物理过程作用下，表现出显著的被

动均质化特征，这种被动混匀和长距离运输能力

赋予了水生 eDNA 极高的空间代表性，使其成为

汇聚区域遗传信息的天然储库（Deiner et al.，

2016；Mena et al.，2021；Macher et al.，2023；

van der Heyde et al.，2022；Gutiérrez-López et al.，

2023）。相反，陆生生境缺乏统一的流动连续介

质，生物释放的 DNA 分子极易被土壤矿物颗粒

或植物胶质表面快速吸附，表现出强烈的空间异

质 性 与 局 域 性 分 布 特 征 （ Thomsen and 

Willerslev，2015）。这种强异质性虽然限制了

eDNA 的扩散尺度，但也赋予了陆生 eDNA 极高

的空间定位精度。 

1.3  土壤与宿主植物表面的 eDNA 特点 

土壤和宿主植物表面是陆生害虫遗传信息

的主要沉积介质。土壤作为陆生 eDNA 的重要

储库，能够整合一定时间尺度内积淀的物种信

息，特别适用于隐蔽性、土栖性区域害虫的分布

调查（Zhao and Andermann，2026）以及潜伏期

物种的早期识别（Ritter et al.，2018；Kirse et al.，

2021；Lunghi et al.，2022；Çevik and Çevik，

2025）。然而，土壤基质中高浓度的腐殖酸等抑

制剂会严重干扰后续的 PCR 扩增，且其强烈的

空间异质性使得采样位点的微小偏差就可能导

致截然不同的检出结果（Mathieu et al.，2020）。

针对植物表面开展的微生境定向采样则能有效

弥补这一不足（Goldberg et al.，2016）。目前，

利用无人机采集树冠 eDNA （Kirchgeorg et al.，

2024）、植物叶面拭子法（Lynggaard et al.，2019）

以及针对昆虫危害痕迹（如取食孔、排泄物、蜕

皮）的定向富集（Lunghi et al.，2022；Ryan et al.，

2022）已展现出独特的监测优势。这种针对靶标

生物活跃区域的精准采样，在低密度种群的检出

率上甚至优于传统陷阱捕捉法（Johnson et al.，

2023），为隐蔽性及入侵性害虫的早期预警提供

了全新的技术路径（Andersen et al.，2012；

Leandro et al.，2024）。 

1.4  空气 eDNA 特点 

尽管空气中的 eDNA 丰度极低（理论上仅

为水体的约 1/25 000）（Ip et al.，2026），但昆

虫在取食、蜕皮、求偶及飞行等生命活动中剥落

的表皮细胞、分泌物或气溶胶微粒，仍足以被高

灵敏度的分子手段所捕捉（Roger et al.，2022；
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Bohmann and Lynggaard，2023；Zhang et al.，

2024）。当前，空气 eDNA 的富集技术主要分为

两类：被动富集（利用重力沉积或自然扩散捕获）

与主动过滤采样（通过机械动力在特定时空内富

集 DNA）（Mainelis，2020；Garrett et al.，2023；

Johnson and Barnes，2024；Qian et al.，2026）。

早期的大气生物监测主要聚焦于过敏性花粉

（Kraaijeveld et al.，2015），这为后续动物监测

奠定了理论与方法学基础（Utzeri et al.，2018；

Clare et al.，2021）。目前，空气 eDNA 的监测

展现出两个核心应用场景：一是针对迁飞性害虫

暴发前夕的空中群体截获与风险预警；二是针对

田间低密度害虫侵染早期的大面积扫描式精准

检测（Ficetola et al.，2015；Johnson et al.，2019；

Giolai et al.，2024；Lynggaard et al.，2024；Mikko 

et al.，2025）。随着第三代便携式测序技术（如

纳米孔测序）的引入，空气 eDNA 未来有望彻底

实现从野外自动化富集到现场即时测序分析的

一体化（Krehenwinkel et al.，2019；Nousias et al.，

2025）（图 1：A-E）。  
 

 
 

图 1  环境 DNA 检测工作流程示意图 

Fig. 1  Schematic illustration of the workflow for environmental DNA (eDNA) detection 

A. 野外采样与样品保存。在野外采集环境样本（水、土壤、空气等）并保存用以后续检测；B. 样品前处理。对环境

样本进行预处理、低温保存与运输；C. eDNA 提取。在现场或实验室进行 eDNA 提取与扩增；D. 分子检测。通过 PCR

或 qPCR 等技术对目标物种 DNA 进行特异性扩增；E. 数据分析。对检测结果进行记录、分析与可视化展示。 

A. Field sampling and sample preservation. Collection of environmental samples (water, soil, air, etc.) in the field and 
subsequent preservation for downstream detection; B. Sample pretreatment. Preprocessing, low-temperature preservation, 
and transportation of environmental samples; C. Environmental DNA extraction. Extraction and amplification of eDNA 
conducted either on-site or in the laboratory; D. Molecular detection. Specific amplification of target species DNA using 

techniques such as PCR or qPCR; E. Data analysis. Recording, analysis, and visualization of detection results. 

 

2  eDNA 多维度采样与样本保存

策略 

2.1  采样技术的发展现状与局限性 

建立标准化的采样流程与高效的样本保存

技术，是确保农林害虫 eDNA 检测准确性与灵敏

度的核心前提。针对陆生生态系统中害虫具有高

度隐蔽性的特点，目前已发展出覆盖“土壤-宿

主植物-空气”的多介质采样体系（图 2）。 

在植物表面及微生境采样方面，通过采集具

有代表性的树皮表层、植物叶面或针叶样本，能

够有效捕获害虫遗留的脱落细胞和排泄物等痕 

量遗传物质（Goldberg et al.，2016；Young and 

Hebert，2022；Allen et al.，2023；Kyle et al.，

2024）。 

空气 eDNA捕获是近年来陆生 eDNA最具突

破性的方向之一。昆虫在飞行、取食、蜕皮及交

配过程中，会持续向空气释放鳞粉、体表碎屑及

气溶胶颗粒。利用机械动力泵进行主动过滤采样

（富集流速与体积可调）或利用重力沉积进行被

动富集，可截获不同高度的大气生物气溶胶，为

迁飞性害虫的长距离扩散监测提供了全新方案

（Métris and Métris，2023；Kirchgeorg et al.，

2024；Kyle et al.，2024；Sullivan et al.，2025； 
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Tournayre et al.，2025）。对于采集到的样本，

通常需立即置于无水乙醇或 CTAB 保存液中进

行低温保存，以遏制核酸酶和微生物对 eDNA 的

降解（Hinlo et al.，2017；Minamoto et al.，2021）。 

为确保虫害检测结果的准确性与灵敏度，建

立标准化的采样流程以及高效的样本保存技术

至关重要（Liang and Keeley，2013；Minamoto  

et al.，2015；Hinlo et al.，2017；Morinière et al.，

2017）。然而，当前陆生农林害虫 eDNA 监测在

采样设计上仍面临稳健性不足的严峻挑战。由于

缺乏统一的行业标准，高达 95%的相关研究在采

样设计上存在较强的主观性，或存在关键实验参

数（如采样体积、富集流速等）报告缺失的问题

（Dickie et al.，2018）。此外，目前大部分林业

eDNA 研究仍局限于森林水体中的水生生物监

测，针对真正陆生林业害虫的系统性采样设计 
 

 
 

图 2  不同环境介质中 eDNA 采样与分析流程示意图 
Fig. 2  Workflow of eDNA sampling and analysis procedures across different environmental matrices 

图 2 展示了水体、土壤和空气 3 种环境介质中 eDNA 的来源（表皮脱落、尸体分解、气溶胶载体等）、 

采集方法（真空抽滤、分层钻取、高流量空气采样器主动过滤等）、保存与处理策略（低温干燥保存等）、 

以及最终的统一标准化与生物学分析。 

The workflow illustrates the biological origins of eDNA (epidermal shedding, carcass decomposition,  
and aerosol carriers) across three environmental matrices-water, soil, and air-alongside their corresponding collection 

methods (such as vacuum filtration, stratified core drilling, and active filtration via high-volume air samplers).  
Furthermore, it depicts the preservation and processing strategies (low-temperature dry storage),  

culminating in unified standardization and downstream biological analysis. 
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依然严重匮乏，直接限制了虫害监测数据的横向

可比性与跨区域复现能力（Prosser，2010；Smith 

et al.，2017）。 

2.2  针对复杂基质的提取细节优化 

DNA 提取方法的选择直接决定了下游 PCR

扩增的灵敏度与物种覆盖度。由于陆生害虫遗留

的遗传物质多以组织碎片、蜕皮或分泌物的形式

存在，且常与复杂的环境基质交织在一起，因此

提取方案必须具备高效的细胞裂解与杂质去除

的能力。研究表明，在跨营养级的生物多样性监

测中，提取试剂盒的性能差异会直接导致分类群

覆盖度的偏差（Deiner and Altermatt，2014；

Djurhuus et al.，2017）。 

针对土壤或沉积物等复杂基质中的虫害信

号，传统的胞外 DNA 提取法（如磷酸盐缓冲液

法）虽然操作便捷，但极易遗漏吸附在矿物颗粒

内部的遗传信息。采用包含强力机械裂解（如珠

磨法，Bead-beating）步骤的总 DNA 提取策略，

能够更彻底地破坏生物细胞及颗粒结合物，从而

在处理低生物量样本时获得更高的 DNA 产量，

确保低密度害虫信号不被漏检（Pawlowski et al.，

2022）。 

与之相对应，张翼飞等（2021a，2021b）针

对宿主植物表面的 eDNA 样本，采用了“碱性溶

解液回收+柱纯化”的两步提取流程。该方法无

需繁琐的珠磨裂解步骤，具有流程短，成本低的

优势。该技术在未见害虫实体的情况下，成功检

出了检疫性害虫在水果表面留下的痕量遗传物

质（莫晶等，2021），在处理大体积滤膜样本及

去除植物多糖多酚等PCR抑制物方面表现优异。 

此外，由于环境样本（尤其是土壤和沉积物）

中 eDNA 分布的空间异质性极高，提取过程中的

匀质化处理与重复策略是克服假阴性的关键。通

过强化提取前样本的混匀，并增加每个样本的技

术重复，可显著降低随机误差，从而捕捉到更多

稀有的扩增子序列变异（Amplicon sequence 

variants，ASVs）（Hestetun et al.，2021a，2021b）。

同时，在提取前使用适当缓冲液维持 DNA 的完

整性，亦能显著增强后续定量分析的稳健性

（Mauvisseau et al.，2021）。 

3  eDNA 检测与虫害监测技术 

3.1  线粒体 DNA 的鉴定与定量方法 

陆生害虫 eDNA 检测主要采用线粒体 DNA

（mtDNA）作为扩增靶标，其中以细胞色素氧

化酶亚基Ⅰ（COⅠ）基因应用最为广泛。由于

eDNA 的检测特异性与扩增效率高度取决于引

物和探针的设计质量（Kestel et al.，2022；Bustin 

et al.，2025），因此对于部分难以区分的近缘种

或隐种类群，通常需结合多位点联合分析来提高

鉴定准确性（Hebert et al.，2003）。在实际应用

中，eDNA 的目标扩增片段长度一般控制在

80-150 bp，特异性荧光探针长度控制在 20-30 

bp，以顺应降解环境中的小片段特征（Kestel et 

al.，2022）。例如，Valentin 等（2020）在林业

入侵害虫斑衣蜡蝉 Lycorma delicatula 的研究中，

通过比对全球 42 个地理亚型的 COⅠ序列，设计

出了一对扩增子长度仅为 92 bp 的单物种特异性

引物组探针体系，在野外低密度区域成功实现了

“零假阳性”的精准检出。 

在下游分子检测中，定量 PCR（qPCR）与

微流控液滴数字 PCR（ddPCR）是目前最常用的

分析手段。qPCR 依赖标准曲线进行相对定量，

适用于大规模样本的快速筛查。然而，在处理包

含高浓度抑制物（如土壤中的腐殖酸）的陆生样

本时，qPCR 的扩增效率易受干扰，从而导致丰

度估算产生偏差。相比之下，ddPCR 技术通过微

流控芯片将反应体系分割成数万个纳升级的独

立液滴进行单分子平行扩增，利用泊松分布原理

实现无需标准曲线的绝对定量（Hindson et al.，

2013；Doi et al.，2015）。这种基于独立微反应

体系的物理阻隔，赋予了 ddPCR 极强的抗抑制

物稳健性和极低的检测限（Limit of detection，

LOD），特别适用于低丰度、痕量外来入侵害虫

的早期探测（Baudry et al.，2023）。Doi 等（2015）

的对比研究证实，在低浓度 DNA 条件下，ddPCR

获得的定量结果与目标种群密度和生物量之间

表现出更高的线性相关性，且技术重复误差显著
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低于 qPCR。此外，由于 eDNA 的检出效能高度

受制于目标节肢动物的季节性生物学行为（如活

跃期、交配或产卵期），检测方案必须紧密结合

害虫的生活史进行动态调整，以降低因生物量季

节性减少导致的假阴性风险（Li et al.，2020；

Troth et al.，2021）。 

针对突发虫害的现场口岸截获与应急响应，

无需依赖复杂热循环仪的等温扩增技术发展迅

速。其中，环介导等温扩增（Loop-mediated 

isothermal amplification，LAMP）技术通过 4-6

条特异性引物在 60-65 ℃下实现高效扩增；重组

酶 聚 合 酶 扩 增 （ Recombinase polymerase 

amplification，RPA）技术则通常采用 30-35 nt

的长引物，在 37-42 ℃的温和条件下实现 70- 

500 bp 片段的快速扩增（Higgins et al.，2019；

Ji et al.，2025）。上述技术结合便携式侧向流层

析试纸条（Lateral-flow dipstick，LFD），可在

30 min 内实现重大检疫性害虫的现场确证

（Trujillo-González et al.，2022）。与此同时，

CRISPR-Cas 系统的引入进一步将现场快检的灵

敏度提升至单拷贝级别。该技术利用 crRNA 精

确识别目标害虫的特异性序列，一旦结合，便可

激活 Cas12a 等核酸酶的“附带切割”活性，降

解体系中的荧光或显色标记单链 DNA 探针，从

而 产 生 显 著 的 信 号 放 大 效 应 。 这 种 基 于

RPA/LAMP 辅助的 CRISPR 检测法，即使在传统

qPCR 呈现阴性的极端稀有或严重降解的样本

中，依然能稳定捕捉到害虫的遗传信号（Williams 

et al.，2019；Wei et al.，2023）。 

3.2  宏条形码检测与监测方法 

从宏观监测视角看，基于高通量测序的

eDNA 宏条形码（Metabarcoding）技术实现了从

单一靶标向整体群落监测的跨越。通过在特定农

田或林带布设被动沉积装置，或利用机械动力进

行主动空气过滤，结合节肢动物通用引物进行扩

增测序，研究者可以实时追踪和绘制陆生昆虫群

落的空间异质性格局与大气扩散轨迹（Roger  

et al.，2022）。 
eDNA 宏条形码数据的核心挑战在于如何

将海量原始序列转化为高置信度的物种组成矩

阵，其规范的生物信息学数据解析流程主要涵盖

以下四个关键环节： 

数据预处理与高分辨率降噪：原始测序数据

首先需经过严格的质量控制，剔除低质量碱基、

测序接头及外源短序列。随后，采用 DADA2 或

Deblur 等算法构建测序错误模型，区分真实的生

物学变异与 PCR 测序错误，生成高空间分辨率

的扩增子序列变异（ASV）特征表（Callahan 

et al.，2016）。 

分类学注释与多源数据库比对：将高质量的

ASV 序列比对至已知参考数据库以明确物种身

份。对于昆虫类群，生命条形码数据系统

（Barcode of Life Data Systems，BOLD）和

GenBank 是核心的参考数据库，注释的准确性高

度依赖于这些数据库中本土害虫条形码的覆盖

完整度。 

假阳性校正与背景噪声筛选：分类学注释

完成后，必须利用提取空白、PCR 空白等阴性

对照序列来识别并扣除环境及实验背景污染，

根据生物学合理性过滤掉非目标生物（如真菌、

植物）序列，并设定合理的丰度阈值以排除由

残余测序错误导致的低丰度假信号（Xing et al.，

2022）。 

群落结构与生态学统计分析：校正后构建的

“物种-样本”丰度矩阵，可用于计算 α 多样性

（如物种丰富度、Shannon 指数）以评估局域群

落结构；或通过 β 多样性分析（如 Bray-Curtis

相异度、主坐标分析 PCoA）比较时空梯度上的

群落差异，进而揭示害虫的分布格局及其与环境

因子的关联（Bylemans et al.，2019）。 

3.3  规避检测误判风险的概率模型方法 

无论是单物种特异性检测还是多物种宏条

形码监测，陆生 eDNA 的检出结果都受到物种存

在→DNA 释放→样本采集→分子扩增各阶段随

机因素的影响。为了克服单次检测带来的误判风

险，研究者开始引入占域模型（ Occupancy 

models）等贝叶斯逻辑回归概率框架。在贝叶斯

框架下，环境样品中 eDNA 的阳性检测结果并不
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机械地等同于物种的真实存在，而是将历史发生

记录、寄主植物分布、气象因子等作为先验信息，

结合当时的实际检测数据，动态更新目标害虫在

目标区域存在的后验概率（Lahoz-Monfort et al.，

2016；Vastano et al.，2024）。当连续多次、多

位点检测均为阳性时，模型将显著调高目标害虫

真实存在的概率；反之，若在假阳性风险较高的

干扰场景下（如外源风力带入的偶发虫体残骸），

即使个别 PCR 平行重复出现阳性信号，模型也

能通过计算将其判定为偶发噪声。因此，概率模

型的引入推动了 eDNA 监测从简单的是否检测

到 DNA 向高置信度的虫害发生概率预测和种群

动态预警的范式转变。 

4  eDNA 应用案例与实证研究 

4.1  农田害虫监测 

在农田生态系统中，eDNA 技术能够通过捕

获土壤、植物表面、灌溉水及空气颗粒中残留的

遗传物质，为作物害虫的非侵入式早期预警提供

了全新路径。Lee-Rodriguez 等（2024）以温室

番茄系统中的烟粉虱 Bemisia argentifolii 和二斑

叶螨 Tetranychus urticae 为靶标，开发了植物表

面喷水洗脱富集 eDNA 结合 TaqMan qPCR 的检

测方法。实证表明，该新型引物探针体系表现出

极高的特异性，且 TaqMan qPCR 的检出灵敏度

显著优于常规 PCR，有力证明了植物表面 eDNA

可准确表征隐蔽性微小害虫的早期侵染状态。 

为实现多物种的同步监测，Chen 等（2025）

应用 eDNA 宏条形码技术对中国七大农业气候

区豇豆田节肢动物群落开展了系统监测。研究者

通过采集豇豆花朵并提取其表面附着的痕量

eDNA，结合自主构建的 COⅠ条形码参考数据

库，共精确鉴定出 163 个物种（包括害虫 72 种、

天敌 33 种）。相比传统群落调查，该方法实现

了害虫与天敌类群的高通量解析，为农田生态系

统的健康评价提供更全面的多维信息。此外，针

对果园内危害严重的隐蔽性蛀果害虫，Li 等

（2025）系统优化了采样、滤膜组合及 DNA 提

取工艺，成功实现了对梨小食心虫 Grapholita 

molesta 和桃小食心虫 Carposina sasakii 这两种

重要检疫性害虫的非破坏性、超早期预警。 

4.2  林业害虫监测 

林业害虫因栖息生境广阔、林冠层隐蔽性

强、受害表征滞后，一直是传统监测的难点。针

对这一痛点，Valentin（2020）创新提出了“滚

筒擦拭法”（Roller method），即直接利用商业

涂料滚筒或特定材质的擦拭介质，大面积采集树

干、树皮缝隙及叶片表面的微量痕迹 DNA。野

外实证证明，这种表面 eDNA 富集技术配合高特

异性的 qPCR 检测，其早期检出概率显著高于传

统视觉踏查。降解动力学实验进一步证实，尽管

陆生昆虫的痕量 eDNA 在干旱、高紫外线的树

皮表面会逐步降解，但通常能稳定留存数日至

一周，确保了检测结果能够真实反映害虫的近

期活动。 

在宏观群落监测与宏观生态学假设验证方

面，曹美伦等（2024）利用 eDNA 宏条形码技术

对南京市不同林型（人工林、杂木林及天然次生

林）的陆生昆虫多样性展开调查。该研究采用马

氏网收集结合乙醇保存液过滤的策略，成功注释

到 陆 生 昆 虫 465 个 分 类 单 元 （ Operational 

taxonomic units，OTUs），其实证结果有力地验

证了人类活动干扰强度与昆虫多样性呈负相关

的生态学假说。为了探索大范围主动预警模式，

Geller 和 Partridge（2025）对比了被动式大气

eDNA 陷阱与弹力球采样法在密歇根州铁杉林

中的捕获效率。结果表明，在尚未记录到虫情的

高风险边缘区域，被动式大气 eDNA 陷阱提前截

获了铁杉球蚜 Adelges tsugae 的遗传信号，且该

信号随后被人工实地核查所证实，真正实现了林

业害虫防控由被动响应向主动预警的跨越。 

4.3  仓储环境害虫监测 

仓储环境下的虫害防控对非损伤性、高时效

性与现场抗干扰能力有着极高要求。传统的声学

识别等探测手段虽能针对谷斑皮蠹 Trogoderma 
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granarium 和花斑皮蠹 Trogoderma variabile 进行

粮堆内部筛查（常菲菲等，2025），但在实际应

用中易受仓储机械噪音的干扰，且针对休眠虫体

及低龄幼虫的探测灵敏度严重受限。仓储害虫在

活动过程中脱落的表皮细胞、蜕皮、虫卵、排泄

物等处含有的 DNA 会附着于粮粒表面或仓储粉

尘中，并在一定时间内保持可检测状态。Vastano

等（2024）以国际检疫性害虫谷斑皮蠹为对象，

通过对稻米样品进行冲洗与洗脱物过滤提取，实

现了粮食表面残留 eDNA 的稳定回收。结果表

明，即使在极低水平的害虫污染下，目标 DNA

仍能被稳定检出，通过合理增加技术重复次数可

进一步提高阻断假阴性风险，首次证实了 eDNA

技术在仓储粮食害虫快速筛查中的可行性。 

然而，仓储密闭空间也放大了交叉污染的风

险。Trujillo-González 等（2022）在澳大利亚两

次谷斑皮蠹入侵的现场应急响应中，系统评估了

eDNA 技术的可行性。值得注意的是，该研究发

现现场阴性对照中出现了较高的假阳性率，深入

剖析后证实主要归因于应急抽吸设备未进行严

格的去污染处理，导致样本间交叉污染；这一实

证发现也向行业敲响了警钟，强调了在仓储

eDNA 监测中制定严格去污染标准操作规程

（Standard operating procedure，SOP）的紧迫性。 

4.4  农业入侵物种与生物安全监测 

外来入侵物种通常具有天敌缺乏、适应能力

强和扩散迅速等特点，一旦建立定殖种群，将造

成巨大的经济和生态损失。在口岸海关检疫与国

境内早期扩散追踪中，eDNA 技术正发挥着不可

替代的屏障作用。 

以全球养蜂业的重大入侵性检疫性害虫——

小蜂箱甲虫 Aethina tumida 为例，Ribani 等

（2022）首次利用蜂蜜中存在的 eDNA 实现了对

该寄生虫的非侵入性混合监测。研究表明，该体

系的检测低限低至 0.000 1 ng/μL，其灵敏度明显

优于传统 PCR 引物体系。在已知疫区采集的蜂

蜜盲样检测中，该技术均成功检出目标 DNA，

且测序解析结果与意大利官方公布的疫情实际

空间分布高度一致。与传统破坏性蜂群检查相

比，该方法无需拆检蜂箱或采集昆虫实体，显著

降低了国境生物安全监测的成本与人为干扰。 

5  eDNA 技术面临的挑战与未来发

展方向 

5.1  陆生害虫 eDNA 监测面临的主要挑战 

eDNA 技术通过从土壤、植物表面及空气等

复杂环境基质中提取痕量遗传物质，为陆生害虫

的早期监测和入侵预警提供了非侵入性、高灵敏

度的前沿解决方案。然而，由于陆生系统 eDNA

研究起步较晚，该技术在实际应用中仍面临环境

介质降解快、参考数据库匮乏、方法学标准化缺

失以及全球研究失衡等严峻挑战。 

强空间异质性与生物大分子的快速降解：微

气候环境（如温度、湿度、强紫外线及降雨等）

显著影响着 eDNA 在陆生基质中的时空持久性

（Kestel et al.，2022）。实证研究表明，高强度

紫外线照射 4 d 后，叶片表面的目标遗传信号几

乎完全丧失；而模拟降雨则使斑衣蜡蝉的表面

eDNA 检出率骤降 75%-100%（Allen et al.，

2021），这极大增加了野外漏检的风险。 

标准分类学参考数据库匮乏：物种水平的精

准鉴定高度依赖高质量的条形码参考基准。目

前，许多重要农林害虫和土栖节肢动物类群的

COⅠ、18S、ITS 等标准条形码序列在主流数据

库中仍存在巨大空白，导致大量宏条形码测序数

据因无法获得高置信度的分类学注释而被忽略

（Moraes Zenker et al.，2024）。 

多元基质导致的方法学标准化缺失：陆生系

统复杂的基质构型（土壤、植物表面、空气、排

泄物等）使得水生系统中成熟的采样与质控方案

无法直接移植（Zhao and Andermann，2026）。

由于缺乏统一的行业技术规程，不同实验室在采

样体积、富集流速、技术重复及 ASV 过滤阈值

设定上存在较强的主观性，这不仅削弱了数据的

横向可比性，还常伴随着阴性对照出现阳性扩增

等跨样本污染风险（Bell et al.，2024）。 

全球研究分布的地理与分类学偏好性：目

前，农林业 eDNA 研究仅占全部 eDNA 文献的
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约 4%，且研究力量高度集中于北美、欧洲和中

国；而在有害生物猖獗、小农户生产脆弱、粮食

安全面临更高风险的撒哈拉以南非洲和东南亚

等地区，eDNA 技术的实证研究和落地应用则极

为匮乏（Kestel et al.，2022）。 

5.2  核心发展趋势与前沿应用场景 

为应对上述挑战，研究者们通过技术迭代与

多场景融合，正从以下三个核心维度突破传统监

测的局限，加速推进陆生害虫 eDNA 监测技术的

发展和应用（Dickie et al.，2018；Tournayre et al.，

2025）。 

5.2.1  检测设备便携化与全自动口岸现场检疫    
田园应急响应与海关边境检疫是 eDNA 技

术最具产业化潜力的应用场景。在低密度种群条

件下，eDNA 的探测概率（84%）显著高于传统

目视调查（36%）（Allen et al.，2021）。未来

应加速打破对大型实验室和昂贵仪器的依赖，构

建以计算机模拟设计（in silico）、体外验证（in 

vitro）与体内验证（in vivo）“三位一体”为标

准范式的新型现场快检体系（Kestel et al.，

2022）。 

技术集成方面，应推动将环介导等温扩增

（LAMP）或重组酶聚合酶扩增（RPA）与侧向

流层析试纸条（LFD）及 CRISPR-Cas 系统的附

带切割信号放大效应相结合发展不依赖复杂热

循环仪的 30 min 内野外视觉化确证技术（Boykin 

et al.，2019；Williams et al，2019；Rako et al.，

2021；Fang et al.，2024）。同时，引入基于纳

米孔平台（Oxford Nanopore MinION）的便携式

测序方案（Krehenwinkel et al.，2019），推广

Boykin 等（2019）提出的“树木实验室”（Tree 

lab）概念。在海关口岸集装箱检疫、进口木材

及果蔬中，通过对集装箱内灰尘、舱内空气生物

气溶胶或果蔬清洗水进行全自动抽滤与现场一

体化芯片检测，构筑全自动口岸现场检疫拦截线

（Trujillo-González et al.，2022）。 

5.2.2  大规模无人物流与植保天网自动监测网

络  陆生害虫 eDNA 监测若要实现大尺度区域

性覆盖，必须摆脱传统低效的人工采样模式，转

向由无人机群+自动化空气收集站+无人物流构

成的立体化植保天网。通过在农业主产区和林区

关键节点布设高流量空气采集器、蛛网被动拦截

装置，或利用蜜蜂、蝙蝠排泄物等“生物哨兵”

策略，可实现对农林空域生物气溶胶和复杂基质

的长周期自动富集（Bell et al.，2024；Johnson and 

Barnes，2024；Tournayre et al.，2025）。在此基

础上，可利用植保无人机搭载特制的树冠拭子采

集模块或空气吸附装置进行大面积低空巡检采

样（Kirchgeorg et al.，2024）。采集到的富集滤

膜通过无人物流网络统一转运至区域性分子检

测中心。这种闭环网络能够有效打破陆生 eDNA

的空间异质性瓶颈，实现大尺度迁飞性害虫的

高通量、动态追踪与实时群落监测。 

5.2.3  标准化技术规程制定与多源数据智能预

警体系  eDNA 技术全面商业化推广的前提是

检测结果的稳健性、可比性以及能否直接指导生

产实践（Tournayre et al.，2025）。目前多数陆

生 eDNA 研究在采样设计、提取细节和关键生物

信息学参数的报告上存在一定的主观性，这直接

制约了不同检测服务机构之间数据的互认性

（Dickie et al.，2018）。因此，行业亟需由科研

院所、农业主管部门及龙头企业联合制定覆盖样

本采集、低温保存、eDNA 纯化提取、引物选择

及测序深度等全流程的标准化技术规程。 

产业化平台应进一步将 eDNA 检测获得的

核酸绝对拷贝数或序列丰度，与传统田间性信息

素 诱 捕 器 、 黑 光 灯 的 数 据 进 行 协 同 校 准

（Kirchgeorg et al.，2024）。通过引入占域模型

等贝叶斯概率框架，排除背景噪声与偶发死体残

骸的干扰，将分子信号转化为真正的虫害爆发概

率。最终，结合气象数据与作物生育期特征，建

设云端害虫 eDNA 谱系数据库与智能预警平台，

实现从分子信号检出到田间动态预警及精准施

药地图生成的全自动化跨越，使 eDNA 技术真正

大规模应用于现代植保。 
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