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摘  要  野生动物是生态系统研究和保护管理的重要生物类群, 对调控生态系统结构和功能, 维持生态系统健康平衡具有显

著作用。科学监测数据是野生动物研究、保护、管理决策的前提基础, 但由于传统监测技术的限制, 野生动物的多样性特征

及其与环境、生态系统的平衡机制未得到充分关注和研究。随着自动化、智能化、信息化技术的发展及应用, 野生动物监测

技术和方法出现较大突破和变革。该文论述了近年来野生动物监测研究领域的重要新技术, 包括红外相机技术、全球定位系

统(GPS)追踪技术、DNA条形码技术和高通量测序技术等。通过综合介绍相关的基础概念、基本原理, 该文总结了新技术的

应用优势和重大应用进展, 同时探讨了新技术应用中存在的问题, 并对未来野生动物监测技术的发展趋势进行了展望。 
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Abstract 
Wildlife as one major group in ecosystem research and conservation management, play a critical role in regulating 
the structure and function of ecosystems and maintaining the health and balance of ecosystems. Scientific moni-
toring data are the basis for wildlife research, protection and management decisions. However, the wildlife diver-
sity, their relationship and related mechanisms with the environment and ecosystem balance have been paid insuf-
ficient attention due to the limitations of traditional monitoring technologies. With the development and ap-
plication of automatical and information technologies, wildlife monitoring technology has achieved great break-
throughs and changes. In this paper, we described four new technologies widely used for wildlife monitoring re-
cently, including camera-trapping technology, Global Positioning System (GPS) tracking technology, DNA-barcode 
technology and next-generation sequencing technology. We introduced the basic concepts and principles, then 
summarized the advantages and major application progress of these four key technologies as well as the problems 
existing in the application. Finally, we discussed the trend of the wildlife monitoring technologies. 
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野生动物是生态系统研究和保护管理的重要生

物类群, 具有调控生态系统结构和功能, 维持生态

系统健康平衡的作用。其中, 脊椎动物、土壤动物

以及昆虫等节肢动物类群是目前生物种群监测和生

物多样性监测的重要指示类群。 

传统的动物监测方法依赖人工观测, 需投入大

量的人力, 且受环境条件因素影响大, 和动物的数

量密度间很难建立稳定的关系, 降低了结果的可信

度(Li et al., 2012)。借助现代先进科技手段, 目前野

生动物监测技术和方法突破了时间、环境的限制, 

并越来越少地依赖于人工观测, 逐渐向非入侵性、

智能化、自动化的方向发展, 减少了对动物及其栖
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息地的影响, 可以更好地服务于野生动物监测和生

态系统研究(Pimm et al., 2015)。 

对于野生脊椎动物而言, 传统调查方法通常是

通过样线、样方调查搜集动物实体或出现的证据。 

由于多数动物善于奔走, 活动隐秘性高, 调查效率

低, 往往需要投入大量的人力才能保证结果的可靠, 

大规模的人力调查也会惊扰动物的正常生活。研究

者一直期盼高效、对动物干扰小的监测技术出现。

近些年, 红外相机技术和全球定位系统(GPS)追踪

技术在脊椎动物监测中的作用日渐凸显, 采集的物

种信息和位置与运动数据更加准确、标准、高效, 减

少了对动物及其栖息地的影响(Pimm et al., 2015), 

能够更好地服务于野生动物监测和生态系统研究。 

然而, 昆虫等无脊椎动物的个体较小, 生活史

复杂, 且分布极广。因此, 这些小型动物的多样性和

种群监测面临一些明显的挑战 (Ollerton et al., 

2014)。通常, 可靠的物种鉴定是进行无脊椎动物多

样性监测的重要基础, 但如何首先完成快速而有效

的类群及种类初筛和初分, 进而进行重点类群分流

及精确的物种鉴定, 是国内外无脊椎动物监测与研

究不可回避的难题与挑战。目前, 多样性监测工作

中节肢动物多样性监测的新方法和新设施的开发研

究受到重视和鼓励, 对无脊椎动物多样性的保护有

着重要意义(Didham et al., 2010)。随着分子生物学

技术的发展, 测序费用的降低, 分子分类技术也逐

渐应用在土壤动物和昆虫等无脊椎动物的监测研究

中。然而, 无脊椎动物的类群众多, 想要获取较为完

善的DNA数据库仍需要大量的人力、财力和时间。

目前, 高通量测序正在发展成为这些生物类群监测

研究的主要手段。众多的生物信息分析流程也在不

断完善分析结果, 逐步提高物种鉴定的准确度。 

本文结合近年来野生动物监测需求, 对红外相

机技术、GPS追踪技术、DNA条形码技术和高通量

测序技术4种重要新技术进行综述, 阐述相关基础

概念和基本原理, 总结重大应用进展, 同时探讨各

技术方法的优势和监测中存在的问题, 并展望今后

野生动物监测技术的发展趋势和应用走向。 

1  监测对象及技术分类 

1.1  监测对象 

1.1.1  野生脊椎动物 

脊椎动物通常位于食物链的中上层, 对生态系

统的其他动植物种有重要调控功能。对其开展有效

监测, 不仅有助于掌握种群和分布动态, 推动野生

动物保护管理, 同时有利于保护其所在生态系统的

生物多样性(Ripple et al., 2014, 2015)。 

1.1.2  土壤动物 

土壤动物是陆地生态系统最活跃的地下生物组

成部分之一, 土壤动物种类和个体数量均十分惊人, 

是土壤中重要的消费者和分解者, 具有极大生态价

值、环境价值和经济价值。 

1.1.3  昆虫及小型节肢动物 

昆虫等节肢动物是生物界的一个主要类群, 如

目前已记述的昆虫种类达1 020 007种, 约占动物界

物种数量的66% (张蕾等, 2011)。虽然个体较小, 但

是许多昆虫类群在不同生态系统中发挥着十分重要

的生态功能 , 如传粉、生物防治和环境指示等

(Bonada et al., 2006)。 

如非特别注明, 本文中所涉及的脊椎动物主要

指陆生哺乳动物, 土壤动物是指生活在土层中的脊

椎和节肢动物, 昆虫及小型节肢动物主要指生活在

地上的类群, 划分依据是中国生物多样性监测与研

究网络的设置。 

1.2  技术分类 

1.2.1  红外相机技术 

红外相机是一种自动拍摄设备, 它配有运动传

感器或红外传感器, 使野生动物在经过相机的感应

区域时利用动物与环境之间的温度差来自动触发拍

摄, 用于收集动物照片或视频信息作为动物出现、

分布等的证据。红外相机主要应用于陆生大中型兽

类和地栖鸟类。 

1.2.2  无线电追踪技术 

无线电追踪技术是利用无线电信号的传输来定

位目标动物佩戴的发射器, 以获取动物的位置信息

而达到追踪动物的目的。应用在野生动物监测领域

的无线电追踪技术主要包括高频率(VHF)、Argo等

卫星和GPS追踪3种类型, 近年也出现了融合了GPS

和卫星追踪技术的无线电项圈。无线电追踪技术应

用对象主要包括兽类、鸟类、两栖类及爬行动物等

脊椎动物。 

1.2.3  DNA条形码技术 

由Hebert等(2003)首次提出, 使用线粒体细胞

色素c氧化酶亚基I (COI)片段作为识别动物的条形

码, 根据条形码序列在物种种内和种间遗传变异的
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差异对物种进行界定, 并与已有条形码序列的物种

进行比较来对物种进行鉴定。由于生物类群的不同, 

条形码的序列也不尽相同。 

1.2.4  DNA宏条形码技术(DNA metabarcoding)  

DNA条形码技术与高通量测序技术的结合。通

过高通量测序技术对混合样品的PCR扩增产物进行

测序, 并通过生物信息学手段分析获得样品内分类操

作单元的数量和相对多度, 并以此进行多样性分析。 

2  野生动物监测应用进展 

2.1  红外相机技术的应用进展 

通过红外相机所获得动物的影像, 可以更准确

地辨识物种, 近年来被广泛应用于动物种群和群落

相关的研究中(李晟等, 2014; 肖治术等, 2014)。对于

大部分猫科动物等一些个体具有独特天然标记的动

物, 红外相机拍摄的图像是鉴别其个体的重要依据, 

可基于标记-重捕框架获得动物种群数量、密度、存

活率、死亡率等种群参数。在准确掌握虎(Panthera 

tigris)(Wang et al., 2016)、雪豹(Uncia)(Alexander et 

al., 2015)等珍稀濒危物种的种群数量和变化趋势

(Duangchantrasiri et al., 2016), 评估保护的威胁方面

发挥了重要作用。例如, 基于红外相机网络的东北

虎豹监测平台, 经过多年监测, 弄清了我国东北虎

豹及其野生猎物资源情况(Wang et al., 2017, 2018), 

为东北虎豹国家公园的建立提供了强大的科学依据, 

有效推动了濒危猫科动物的保护与管理。此外, 红

外相机监测数据也非常适合占域模型框架, 即在考

虑探测率的情况下, 分析目标物种的空间分布以及

环境等因素对栖息地选择或分布的影响(MacKenzie 

et al., 2006; Wang et al., 2018)。 

红外相机可同时监测多个物种, 在研究种间关

系(如捕食者-猎物, 同域物种)时空作用机制(Wang 

et al., 2015; Bu et al., 2016), 群落多样性和动态

(Rovero et al., 2014; van der Weyde et al., 2018), 行

为模式和特征(Frey et al., 2017), 对比不同区域多个

物种分布和多度的动态变化(O’Brien et al., 2010)发

挥了优势, 为深入研究生物多样性的变化规律提供

了新的视角(肖治术, 2016)。除了数据, 影像本身可

以帮助决策者加强科学决策和科学管理, 也可促进

与公众之间的信息交流和科学传播。 

2.2  GPS追踪技术的应用进展 

利用GPS追踪技术可以提供大型、连续、高频

率的动物运动数据, 与地表传统的高频率三角测量

技术和VHF通过飞行器或Argos卫星多普勒定位方

法相比, 具有精确度和可重复性高, 受天气影响小

等明显优势(Tomkiewicz et al., 2010)。该技术有效帮

助科学家了解动物的去向, 从个体、种群、群落和

生态系统多个水平理解动物生态学关键问题, 目前

广泛用于兽类和鸟类的行为和运动监测与研究。 

早期的动物追踪数据主要用于解答动物家域和

栖息地偏好等问题(Millspaugh et al., 2012)。随着

GPS和遥感技术的发展, 高频率的动物运动信息结

合高分辨率的遥感数据为深入了解环境对动物运动

的影响以及运动决策机制(Moorcroft & Lewis, 2006), 

精确分析动物家域的分布和利用模式(Horne et al., 

2007), 研究栖息地异质性对动物种群动态的影响

(Morales et al., 2010)创造了机遇。通过追踪多个个

体和多个物种的运动, 拓展对动物个体生活史, 动

物社群行为(Nagy et al., 2010), 扩散与定居之间的

关系(Jonsson et al., 2016), 种间作用(如捕食者-猎物)

的机制(Wilson et al., 2013)和生态系统服务(Côrtes 

& Uriarte, 2013)的理解, 这种高分辨率的运动数据

甚至可以将追踪的动物作为环境传感器以监测生态

环境的变化及其产生的生物学影响(Kays et al., 

2015), 为了解动物运动背后的行为、生理、进化等

生态学机制提供了有力工具。 

2.3  DNA条形码技术的应用进展 

COI基因片段作为标识物种的DNA条形码, 具

有简便、快捷、高效、准确等优点(Hebert et al., 

2003)。在最近的10多年里, DNA条形码的应用极大

地促进了以昆虫为代表的无脊椎动物的物种研究, 

也促进了种类和个体数量巨大但传统分类专家缺乏

的土壤动物多样性的研究。 

与传统形态分类学相比, 以DNA条形码技术为

代表的分子分类学能解决以形态为代表的传统分类

学所面临的许多难题, 如隐存种、雌雄异形、生活

史不同阶段, 且对研究人员的分类学知识要求不多

(Hebert & Gregory, 2005)。分子技术不仅为无脊椎动

物多样性监测提供了遗传多样性的评估方法, 而且

以其快速、易掌握的特点可以在无脊椎动物分类鉴

定方面发挥重要作用。Liu等(2017)对扩增引物进行

标记, 将若干样品的PCR产物混合进行高通量测序, 

并通过生物信息学手段获取每个样品的DNA条形

码序列, 能够降低常规DNA条形码的费用, 适用于
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常规DNA条形码的研究领域, 能够快速、准确、经

济地建立参考DNA条形码数据库。 

虽然对个体标本的鉴定依然重要, 但DNA条形

码已经开始应用于对整个群落生物的鉴定

(Cristescu, 2014; Gibson et al., 2015)。随着下一代测

序(Next-Generation Sequencing, NGS, 既高通量测

序) 平台的发展, DNA宏条形码技术也能辅助用于

几乎所有生物类群的多样性监测和评估(Ji et al., 

2013), 通过短序列片段的高通量测序评估物种数

量及其相对多度, 相比DNA条形码效率更高, 成本

更低(Yu et al., 2012)。短序列COI、18S、16S、ITS

片段可以覆盖包括细菌、真菌、植物、动物等在内

的原/真核生物多样性(Taberlet et al., 2012; Yu et al., 

2012; Drummond et al., 2015), 并根据测序目标基因

片段的不同可对不同营养级生物群落进行分析, 如

通过使用动/植物通用条形码片段进行宏条形码测

序可以评估植食性/捕食性动物的食谱, 结合肠道

微生物群落的研究可以探讨食物网络结构互作关系

等信息。 

此外, 利用DNA条形码获取物种多样性的方法

也得到了发展, Zhang等(2016)将DNA条形码研究中

常用的方法集成了一个软件包(BarcodingR), 可以

同时对数据集进行多方面的分析并对结果进行比较, 

辅助我们获得一个最优结果。Shi等(2018)开发的

FuzzyID软件能够对DNA条形码和DNA宏条形码技

术获取的基因片段进行准确、快速的物种鉴定, 能

够极大地提升通过高通量技术手段获取类似昆虫物

种多样性的速率。 Jin 等 (2018)通过 “ 两步法 ” 

(two-step barcoding analysis pipeline)利用多个基因

片段对形态学鉴定和COI条形码鉴定结果进行辅助

校准, 有助于提高鉴定准确率, 提高获知昆虫物种

多样性的效率。 

2.4  高通量测序技术的应用进展 

高通量测序已经成为生态学研究中一个常被提

起的专业术语, 描述了许多不同的基于分子的方法

论。最常见的高通量测序方法有扩增子测序

(metagenetics)和鸟枪法测序(宏基因组学)。这些方

法用于研究所有生命体共有的核酸, 并用此识别来

自任何生物群落、栖息地和环境(例如, 水、土壤、

气态等)的样本中的生物类群及其功能。因此, 高通

量测序数据可以作为通用的、环境独立的生物监测

系统的基础, 该系统能够通过划分(分类物种或操

作分类单元(OTU))和关联(功能相互作用)序列中相

应的节点来解决生态上复杂的网络关系。 

在高通量测序中, 首先从采样环境中分离出

DNA (或RNA)。提取DNA后, 通过宏基因组技术使

用基因特异性引物来扩增目标系统发育或功能标记

基因片段。“通用引物”适用于扩增生物体中所有3

个主要的系统遗传信息标记基因(例如16S或18S 

rRNA基因 (Carugati et al., 2015; Lanzén et al., 

2016))。这种方法也可以用于靶向标记功能性基因, 

尤其是参与生物地球化学循环的基因 (Gaby & 

Buckley, 2012; Barbi et al., 2014; Papaspyrou et al., 

2014; Li et al., 2015; Lansdown et al., 2016), 并以此

来提供生态系统功能的评估。然后对这些系统发育

或功能标记基因进行扩增子测序(D’Amore et al., 

2016)。相对而言, 宏基因组学在靶向扩增这一步骤, 

取而代之的是将提取的DNA随机分裂成能覆盖所

有基因的小片段(D’Amore et al., 2016)。然后对它们

与扩增遗传扩增子一样进行测序。这避免了宏基因

组学扩增步骤中可能发生的潜在的分类学上的偏差

(Cotton et al., 2014)。然而, 群落内的全基因覆盖需

要提取大量的DNA, 并且宏基因组学的成本目前远

高于宏基因测序。 

高通量测序的数据以序列间的差异来提供分类

学或功能多样性的评估标准(Caporaso et al., 2010; 

Edgar, 2013; Dumbrell et al., 2016), 相同序列的数

量也可以用来估计相对多度(Thomas et al., 2012)。

这易受到引物偏好性的影响, 一些引物会优先扩增

某些OTU类群, 而使得其他的OTU数量变相地降

低。这种偏差可以通过相应的分子方法(Polz & 

Cavanaugh, 1998; Sipos et al., 2007)减少, 也可以通

过量化来判断更为通用的引物(Cotton et al., 2014)。

此外, 数据的测序误差、噪声和统计假象(例如极端

数据、非正态分布)的问题都被进行了详细研究, 并

且有合适的生物信息学方法来处理这些问题

(Dumbrell et al., 2016)。一个主要的挑战是如何通过

高通量测序序列数据库来识别这些不同DNA序列

所代表的物种或者功能。尽管16S rRNA基因数据库

富含强大的信息, 但其他基因数据库也可能包含错

配的序列或者缺少一些类群的数据(Tedersoo et al., 

2011)。因此, 在全球范围建立一个强大、精密和完

善的分子序列数据库是迫切需要的。 

近年来, 高通量测序技术已经引起极大的关
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注。其最大的特点是采用单分子读取技术, 数据读

取速度更快, 测序通量和测序读长都大大提高。另

外 , 高通量测序技术不依赖于PCR扩增 , 解决了

PCR扩增偏向的制约问题。因此, 高通量测序技术

可以对无脊椎动物样本中各物种的DNA总量进行

推断, 以此对各类群生物量和相对多度进行评估, 

将极大地改变生态学家对生物多样性监测方法的认

知。高通量测序技术在无脊椎动物多样性监测研究

中的发展, 也使得其应用范围在不断扩大, 如可以

直接从环境中提取DNA (环境DNA、eDNA)进行高

通量测序并通过生物信息学手段(如统计建模(Di 

Bella et al., 2013)和机器学习(Bohan et al., 2011))重

建生态网络, 将极大地促进无脊椎动物多样性监测

研究并显著降低研究成本, 也将有助于从更深层次

来探究无脊椎动物多样性及其复杂的生态网络。 

3  展望 

3.1  加强监测技术的交叉融合 

野生动物监测是生态系统监测管理和保护的重

要内容。随着技术的不断创新发展, 野生动物监测

技术和方法出现变革, 逐渐从主要依赖人工观测向

自动化、信息化、智能化发展。尤其是近年来, DNA

条形码技术和高通量测序技术的运用, 使得对无脊

椎动物多样性大规模监测成为了可能, 对无脊椎动

物多样性的研究在不断地全面和深入。新技术让我

们可以突破时间、环境等因素的限制, 获取高频率、

高精确度的科学数据, 实现从动物个体、行为、种

群、群落到生态系统多个尺度的观测和研究(图1)。

监测技术的发展促进了野生动物的监测与调查, 也

相应地促进了一些统计分析方法的发展, 比如目前

许多红外相机监测采用基于占域框架的网格布设

(Li et al., 2018), 促进了占域模型的应用和完善。 

新的技术方法也存在一些局限性, 比如红外相

机和GPS追踪技术多用于数量相对较少, 较难捕捉

动物个体的脊椎动物, 而DNA条形码技术更适合较

易获得组织样本的无脊椎动物。一些微型设备的价

格高昂, 特别是GPS追踪和具有无线传输功能的红

外相机需使用卫星或移动蜂窝网络接收或传输数据, 

需要支付大笔额外费用, 造成难以获得较多的样本

量而最终影响推论的质量(Rodgers, 2001)。DNA宏

条形码技术在实际使用过程中存在PCR扩增的偏向

性。由于无脊椎动物样品的复杂性和多重性, 单个

分子标记难以涵盖所有已知物种序列数据库。目前

节肢动物各物种的参考序列数据库仍未建立完善, 

很多物种DNA条形码未知, 甚至存在对应物种的错

误, 这极大影响了高通量数据的比对分析。因此, 需 

 

 
 

图1  野生动物监测新技术的应用示意图。 
Fig. 1  Application of new technologies for wildlife monitoring. 
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要加强方法的交叉融合, 弥补相互间的不足, 有效

促进野生动物调查的准确性, 达到从分子进化、种

群变迁、群落组成等多个层次揭示生态系统维持机

制的目的。 

3.2  建立监测数据智能化管理平台 

在实际应用中, 野生动物监测新技术与新方法

带来的最突出的问题是高效率、高密度的数据采集

方式产生了大量的数据, 但数据后期的清洗、筛选、

管理、整合和分析目前主要依靠人工完成, 比如数

以万计的红外相机图片的物种鉴别, 大批量追踪信

息的过滤需要投入大量的人力。回收的大批量数据

也为模型建立、统计分析提供了新的难题。随着现

代计算机技术的高速发展(如处理性能的飞速提高、

并行计算技术的成熟), 模式识别理论的日益完善, 

大规模数据库系统和人工智能技术在专业领域的成

功应用, 网络和数据检索技术的完善等, 逐渐出现

“世界有害实蝇自动识别系统”、世界鞘翅目昆虫智能

分类系统(甲天下(BICS) v0.1)(http://beetle.ioz. ac. cn/)、

东北虎豹国家公园自然资源监测系统等智能鉴别系

统, 可以通过特征图像(包括野外生态图像)自动鉴

定动物类别, 完成数据的快速清洗、鉴别等过程, 为

开展重点野生动物类群长期多样性监测提供了便利

(Gaston & O’Neill, 2004; 张蕾等, 2011; Lu et al., 

2012; Yao et al., 2012)。 

建立综合性监测数据信息服务共享平台将成为

未来野生动物监测的发展趋势。该平台可高质量优

化集成现有关键监测技术, 同时整合了物联网、智

能技术、云计算与大数据等新一代信息技术, 以全

面感知、实时传送和智能在线处理为运行方式, 开

展多源数据实时采集、网络化、智能化等天地一体

化综合观测。通过智能平台可实现数据综合管理、

数据综合展示和用户智能化管理 (Urbano et al., 

2010; Steenweg et al., 2017)。Bohan等(2017)认为在

未来10年内将出现一种新的全球规模的生态监测方

法, 从而准确、经济、广泛地监测生态系统变化。

通过对地球环境中采集的DNA进行高通量测序将

会展现出更加丰富的分类操作单元以及生态功能数

据, 机器学习方法将依据高通量测序数据重现生态

网络内的各种相互作用。并设想开发一种自动采样

器, 对核苷酸进行采样并将高通量测序序列数据上

传到云系统以重建生态网络, 在全球规模尺度上大

量运用这些采样器将实现以空间和时间尺度对地球

主要生态系统进行高分辨率生物多样性自动监测, 

从而彻底改变我们对生态系统变化的理解。 

我们相信, 在研究者、技术开发人员和统计学

家思想的不断碰撞下, 野生动物监测数据的采集、

管理、分析会更加便利, 为野生动物动态监测和生

态系统变化提供快速、准确的预警, 更好地服务于

科学家、决策者、保护组织和公众。随着监测技术

的完善和规范化应用, 也将促进科学数据的标准化

管理和全面使用, 野生动物监测研究将会进入到一

个崭新的时代, 为探究动物与环境的作用关系和生

态系统的平衡机制提供新的视野和机遇。 
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