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摘　要：　ＤＮＡ 条形码技术是一种新兴的分子鉴定方法，是指通过选择一段ＤＮＡ基因序列片段作为条形码进行 物 种 鉴

定、系统发育研究和物种多样性保护等。海洋贝类种类丰富、数量众多，传统的形态分类方法有一定的局限性，对一些非常

见及疑难物种不能快速、准确地鉴定。作为一种快速、高效的物种诊断技术，ＤＮＡ条形码技术在海洋贝类种质资源保护与

利用方面起到了至关重要的作用。本文就 ＤＮＡ条形码的产生、原理、分析步骤、优势、局限及在海洋贝类种质资源保护中

的应用进展进行了综述，并对其未来的发展进行了分析展望。
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　　贝类属于软体动物门（Ｍｏｌｌｕｓｃａ），是无脊椎动物中

最重要 的 门 类 之 一，其 物 种 数 量 仅 次 于 节 肢 动 物 门

（Ａｒｔｈｒｏｐｏｄａ），是 动 物 界 中 第 二 大 门，物 种 数 量 在１３
万种以上［１］。贝 类 的 绝 大 部 分 物 种 为 海 洋 贝 类，其 种

类和数量极为丰富，不仅具有重要的经济价值，而且具

有生态和工艺价值。海洋贝类的分类鉴定是海洋生物

多样性研究的 重 要 组 成 部 分，也 是 渔 业 资 源 调 查 和 自

然资源评估 的 参 考 依 据。目 前，海 洋 贝 类 的 物 种 鉴 定

主要依靠传统的形态学特征。然而，贝类种类众多，形

态特征多样，绝 大 多 数 种 类 在 不 同 生 长 阶 段 具 有 不 同

的形态特 征。此 外，趋 同 进 化（Ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｔ　ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ）
和表型可塑性（Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ　ｐｌａｓｔｉｃｉｔｙ）也会导致贝类形

态特征的改变，从 而 导 致 一 些 不 同 种 个 体 之 间 的 形 态

特征相似、而同种个体之间的形态特征具有差异，这对

传统的形态学分类方法提出了很大的挑战［２］。对海洋

贝类进行准确 地 鉴 定 和 分 类 是 极 为 重 要 的，这 不 仅 是

理解和认识海 洋 贝 类 多 样 性 的 需 要，也 是 海 洋 环 境 保

护、海水养殖、贝类渔业资源合理利用和食品安全等行

业的迫切需求。

近年来，随着全球气候变化、环境问题和能源问题

的加剧，人类可 持 续 发 展 对 理 解 和 认 识 生 物 多 样 性 的

要求日益迫切，物 种 的 准 确 和 快 速 鉴 定 作 为 对 生 物 多

样性保护和持续利用的基础，成为全球性的重大需求。

ＤＮＡ条形码通过一个标准化、较短的基因序列变异来

鉴定物种，是近 年 来 生 命 科 学 和 生 物 技 术 领 域 进 展 最

迅速的学 科 前 沿 之 一。ＤＮＡ条 形 码 不 仅 是 传 统 物 种

鉴定的强有力 补 充，而 且 使 标 本 鉴 定 过 程 实 现 自 动 化

和标准化，突破了对经验的过度依赖，能够在较短时间

内建立形成易于利用的应用系统。
本文主要综述了ＤＮＡ条形码的产生、原 理、分 析

步骤、优势、局限性及其在海洋贝类种质资源保护中的

应用进展，并阐述了ＤＮＡ条形码技术未来的发展。

１　ＤＮＡ条 形 码 的 产 生、原 理、分 析 步 骤、优 势

和局限性

１．１ＤＮＡ条形码的产生

对物种进行准确鉴定和分类是种质资源保护的基

础，也是生物 学 研 究 的 基 本 条 件。人 类 对 生 物 的 研 究
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具有悠久的 历 史。而 分 类 学 作 为 一 门 古 老 的 学 科，从

林奈、拉马克时代就已经开始了，这些分类学家的工作

为后来 生 物 系 统 发 育 的 深 入 研 究 奠 定 了 基 础。近 年

来，随着科学技术的不断提高，越来越多的新纪录种和

新种被 发 现 和 报 道。尽 管 在 地 球 上 生 存 的 生 物 种 类

多、数量大、分布广，但是由于气候变化、环境污染和过

度采集等原因，导致一些生物物种的数量急剧下降，甚

至一些种类可能还没被人类发掘就已经灭绝。如果仅

仅依赖分类学家采用传统的形态学方法来大量鉴定物

种，其工作难度较大。此外，对物种准确的鉴定和分类

是进行种质资源保护、生物学研究、充分的利用生物资

源和维持全球 生 态 系 统 平 衡 的 基 础，尤 其 是 对 于 具 有

重要生态 价 值 和 经 济 价 值 的 种 类［３］。因 此，对 大 量 生

物进行准 确 快 速 的 鉴 定 和 分 类 是 至 关 重 要 的。２００３
年，受到“商品条形码”的启示，Ｈｅｂｅｒｔ等［４］第一次提出

“ＤＮＡ条形码”的 概 念，即 通 过 选 择 一 段ＤＮＡ基 因 序

列片段作为条 形 码 进 行 物 种 的 鉴 定。自 此 以 后，ＤＮＡ
条形码迎来了黄金时代。Ｈｅｂｅｒｔ等［５］探讨和分析了采

用线粒体细 胞 色 素ｃ氧 化 酶Ｉ（Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ　ｃ　ｏｘｉｄａｓｅ
ｓｕｂｕｎｉｔ　Ｉ，ＣＯＩ）基因序列作为条形码来进行物种鉴定

的可行 性。随 后，Ｈｅｂｅｒｔ等［６］将ＤＮＡ条 形 码 技 术 用

于北 美２６０种 鸟 类 的 鉴 定 中，并 取 得 了 成 功。这 些 工

作为后来采用ＤＮＡ条形 码 技 术 在 生 物 物 种 鉴 定 和 分

类中的应用奠 定 了 基 础，对 物 种 种 质 资 源 保 护 起 到 了

关键作用。

１．２ＤＮＡ条形码的原理

ＤＮＡ条形码其实是一段短的基因序列，其目的是

用这一序列作 为 快 速 鉴 定 物 种 的 标 记，同 时 希 望 与 生

物物种建 立 一 一 对 应 的 关 系。ＤＮＡ条 形 码 由 四 种 碱

基（Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ）组成，通过每个碱基的变异和组合，一段

序列可以有很 多 种 情 况，以 此 来 区 分 和 鉴 定 不 同 的 生

物。在理论上，一段长度为几百个碱基的ＤＮＡ序列，
其四种碱基可 能 的 组 合 多 达 数 十 亿 个，这 完 全 可 以 涵

盖全球所有生物的物种数量，理论上可以通过ＤＮＡ条

形码区分 所 有 生 物［７］。然 而，并 非 所 有 的 基 因 序 列 都

可以用来作为ＤＮＡ条形码，该基因序列必须要具备两

个最基本的特征：（１）为了将每个物种准确地区分和鉴

定，所选的基因片段具有足够的变异度。（２）基因序列

要有一定的保 守 性，以 便 引 物 的 选 择 和 基 因 片 段 的 扩

增［８］。核基因和线粒体基因都可被用作ＤＮＡ条形码，

但是线粒体基 因 用 的 较 广，其 主 要 原 因 是 该 基 因 具 有

以下几个特点：其一，在细胞中，线粒体的数量较多，达

数百个，从而选择线粒体ＤＮＡ比较方便；其二，线粒体

基因无内 含 子（Ｉｎｔｒｏｎ），并 且 绝 大 多 数 动 物 为 母 系 遗

传，重组现象较少，更适合作为通用条形码；其三，线粒

体ＤＮＡ具有很快的突变速率，而核ＤＮＡ的突变速率

较慢，线 粒 体 ＤＮＡ的 突 变 速 率 大 约 是 核 ＤＮＡ的１０
倍，这有利于线粒体ＤＮＡ条形码能更加高效精确地区

分物种［９］。研 究 表 明，在 动 物 的 物 种 鉴 定 中，有 超 过

９５％的动物 种 类 可 以 用ＣＯＩ基 因 进 行 种 水 平 上 的 鉴

定［１０］。

１．３ＤＮＡ条形码的分析步骤

ＤＮＡ条形码技术的操作步骤如下：（１）样品采集。

根据研究所需的物种，对物种进行采集，同时记录样品

采集的时间、地点和底质环境等。（２）样品保存。采集

完成后，对样品进行保存，一般通过９５％酒精或冷冻保

存。（３）样品ＤＮＡ提取。（４）ＰＣＲ扩增及测序。（５）数
据分析。首先 使 用 序 列 分 析 软 件（如ＳｅｑＭａｎ）对 序 列

进行校正，保证每条序列准确无误，然后使用序列比对

软件（如ＢｉｏＥｄｉｔ　ｖ．７．２．６．软 件 中 内 置 的 Ｃｌｕｓｔａｌ　Ｗ）对

序列进行比对，最后计算遗传距离和构建系统进化树，
并分析结 果。（６）样 品 信 息 的 上 传。将 所 研 究 样 品 的

分类地位、照片、采集地点、时间、环境以及序列等上传

到相关的ＤＮＡ条形码数据库，做到数据共享。

１．４ＤＮＡ条形码的优势和局限性

１．４．１ＤＮＡ条形码的优势　　与传统的形态分类方法

相比，ＤＮＡ条形码技术具有很多优势：（１）鉴定个体不

完整的生 物。ＤＮＡ条 形 码 技 术 可 以 利 用 物 种 的 组 织

片段进行物种的鉴定，例如，可以鉴定一些海产品或通

过动物胃里的食物残渣来分析食物来源 等［１１］。（２）鉴

定形态 特 征 相 似 的 生 物。尽 管 一 些 个 体 属 于 不 同 的

种，但是它们具有极其相似的外部形态特征，例如自然

界中的一些拟态现象，使用形态学方法很难鉴定。（３）
鉴定处于不同生长阶段的物种。受性别和不同发育阶

段的影响，许多 物 种 在 不 同 的 生 长 阶 段 具 有 完 全 不 同

的外部形态特征，如果在不了解其生活史的情况下，仅

仅使用形态 特 征 很 难 对 其 进 行 鉴 定 和 分 类。（４）鉴 定

形态可塑性强的物种。一些物种的外部形态具有很强

的可塑性，为了适应所处的生长环境，同种个体在不同

的环境中呈现 出 完 全 不 同 的 形 态 特 征，传 统 方 法 很 难

对其进行 鉴 定。（５）鉴 定 物 种 更 加 快 速 而 高 效。据 统

计，地球上总共被鉴定的种类大约有２００多万种［１２］，这
只占全球生物 的 一 小 部 分，如 果 使 用 传 统 方 法 来 鉴 定

和分类，一些种类可能还没有被人类发现就已经灭绝。
（６）对系统发育方面的贡献。通过辅助传统分类方法，

丰富和完善 系 统 发 育 树 等［１３］。ＤＮＡ条 形 码 数 据 库 丰

富了生物种类 的 遗 传 信 息，这 有 助 于 研 究 和 分 析 生 物

种类间的系 统 发 生 关 系。（７）有 利 于 发 现 隐 存 种 和 新

种。（８）数 据 共 享 性。ＤＮＡ条 形 码 数 据 库 的 构 建，不

仅共享了每个 国 家 和 地 区 生 物 的 信 息，而 且 对 保 护 全

球生物多样性 的 工 作 做 出 了 很 大 贡 献，有 利 于 物 种 种

质资源的保护与利用。

９１



中　国　海　洋　大　学　学　报 ２　０　２　１年

１．４．２ＤＮＡ条形码的局限性　　ＤＮＡ条形码在提出后

得到了学者的 高 度 关 注 和 广 泛 应 用，尤 其 是 在 物 种 区

分和鉴定、隐存 种 和 新 种 的 发 现 等 方 面 发 挥 了 非 常 重

要的作用。然 而，在 其 推 广 的 过 程 中 也 引 起 了 很 大 争

议。争议点可以概括为以下几个方面：（１）基于单基因

的ＤＮＡ条形码能 否 鉴 定 每 一 种 生 物。由 于 假 基 因 和

异质性等现象的存在，使用单基因的线粒体ＤＮＡ序列

进行种的分 类 很 容 易 出 现 错 误。另 外，在 动 植 物 中 由

于基因 渐 渗 杂 交（Ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｖｅ　ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ）和 祖 先

多态性 不 完 全 分 支（Ｉｎｃｏｍｐｌｅｔｅ　ｌｉｎｅａｇｅ　ｓｏｒｔｉｎｇ　ｏｆ　ａｎ－
ｃｅｓｔｒａｌ　ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）导致多系（Ｐｏｌｙｐｈｙｌｙ）发生和旁

系（Ｐａｒａｐｈｙｌｙ）发 生 的 现 象 很 常 见，仅 仅 使 用 线 粒 体

ＤＮＡ序列来区 分 物 种 和 发 现 新 种 可 能 导 致 错 误 的 鉴

定结果［１４］。（２）基 于ＣＯＩ基 因 的ＤＮＡ条 形 码 技 术 能

否用于所 有 生 物 的 鉴 定。Ｈｅｂｅｒｔ等［５］将 基 于ＣＯＩ基

因的ＤＮＡ条形码用于腔肠动物的物种鉴定时发现，该

类动物中大部分种类的种间差异小于２％，不能有效地

区分该 类 群。Ｍｏｒｉｔｚ等［１５］曾 质 疑 使 用ＣＯＩ基 因 能 否

区分和鉴定 北 美 鸟 的 近 缘 种。此 外，由 于 植 物 和 动 物

ＣＯＩ基因的进化速率差异很大，通常植 物 的ＣＯＩ基 因

的进化速率慢。因此，一些学 者 认 为 基 于ＣＯＩ基 因 的

ＤＮＡ条形码 技 术 不 能 鉴 定 大 部 分 植 物［１６］。（３）ＤＮＡ
条形码的方法 是 否 可 取。开 展ＤＮＡ条 形 码 技 术 的 前

提是需要获得 所 研 究 物 种 标 本 的 组 织，这 容 易 损 坏 样

品的完整性，尤其是一些稀有物种或难采集的标本，不

利于 形 态 学 的 研 究。此 外，Ｃａｍｅｒｏｎ等［１７］认 为 进 行

ＤＮＡ条形码研究的成本较高，构建一个涵盖全球所有

生物的ＤＮＡ条形码数据库的成本远高于预期，对公众

来说无直接应用价值。尽管如此，ＤＮＡ条形码技术作

为一种新兴的 分 子 技 术 仍 然 得 到 了 高 度 的 关 注，已 经

在很多生物类 群 中 得 到 了 应 用，在 分 类 学 研 究 中 潜 力

大，研究价值高。

２　ＤＮＡ条形码在海洋贝类种质资源保护中的

应用

　　海洋贝类 种 类 丰 富、数 量 庞 大、分 布 广，形 态 特 征

极为多样。近年来，ＤＮＡ条形码技术已经广泛用于海

洋贝类的物种鉴定、隐存种和新种的发现、系统发育及

物种多样性保 护 等 研 究，对 海 洋 贝 类 种 质 资 源 保 护 与

利用起到至关重要的作用。Ｍｅｙｅｒ等［１８］选取宝贝科的

２　０２６个个体作为研究对象，获取了每个个体的ＣＯＩ序

列，尽管结果显 示 宝 贝 科 的 一 些 种 的 种 内 和 种 间 不 存

在条形码间隙，种间和种内遗传距离存在重叠，但是基

于ＣＯＩ基因的ＤＮＡ条形码技术的鉴定效率还是高达

９６％，可以用 于 该 类 群 物 种 的 鉴 定。宝 贝 科 贝 类 形 状

奇特，色彩瑰丽，具 有 收 藏 和 研 究 价 值，尽 管 已 经 获 得

了好多种类的ＣＯＩ序列，并可以将其鉴定，但是宝贝科

各 类 群 之 间 的 系 统 发 生 关 系 有 待 进 一 步 研 究。

Ｍｉｋｋｅｌｓｅｎ等［１９］通过分析１２种双壳贝类的 ＣＯＩ基因

序列，发现种间和种内存在条形码间隙，种间和种内的

序列具有显著的差异度，结果表明使 用ＣＯＩ基 因 可 以

用于对双壳 类 物 种 的 鉴 定。陈 军 等［２０］为 了 验 证ＤＮＡ
条形码物种鉴定的可行性，获得了中国沿海１１种缀锦

蛤亚科贝类５１个个体的ＣＯＩ基因序列，最终发现使用

ＤＮＡ条形码技术能够将所研究的约９８％的缀锦蛤亚

科贝类鉴定到种的水平。Ｌｉｕ等［２１－２３］首次验证了 ＤＮＡ
条形码技术在贻贝科和牡蛎科种类鉴定中应用的可行

性，同时，在对从 中 国 沿 海 采 集 的１６个 及 日 本 沿 海 采

集的１个栉 江 珧 （Ａｔｒｉｎａ　ｐｅｃｔｉｎａｔａ）群 体 进 行 分 析 时

使用ＣＯＩ基因、核ＩＴＳ基因以及形态特征标记，从而为

研究海洋物种 的 分 类、物 种 多 样 性 的 保 护 和 演 化 等 问

题提供参考。Ｚｏｕ等［２４－２６］使用基于多基因序列的ＤＮＡ
条形码技术对新腹足目贝类，尤其是一些经济种类，如

织纹螺科和骨 螺 科 贝 类，进 行 了 全 面 的 物 种 鉴 定 和 系

统发育研究，并验证了 ＤＮＡ条形码及其分析方法的有

效性，进一步表 明 大 量 的 分 析 样 本 及 分 析 多 基 因 序 列

对新腹足目的系统发育研究非常关键。Ｆｅｎｇ等［２７－２８］将

ＤＮＡ条形码技 术 用 于 珍 珠 贝 亚 目 和 蚶 目 物 种 的 鉴 定

中，然后用多个 分 子 标 记 研 究 了 这 两 大 类 群 的 系 统 发

生关系，验 证 了 ＤＮＡ 条 形 码 技 术 的 可 行 性。尽 管

ＤＮＡ条形码技 术 不 能 完 全 取 代 传 统 的 形 态 学 分 类 方

法，但将两者有效结合进行物种的鉴定是非常必要的。

Ｓｕｎ等［２９］分析了采 自 中 国 沿 海 的４５种１１０个 新 进 腹

足目动物个体的ＣＯＩ基因序 列，结 果 发 现 科 内、属 内、
种内遗传距离分别为２２．２７％、１３．９６％ 和０．４４％，表

明使用ＤＮＡ条形码能够有效精确地鉴定该类动物，丰

富了海洋贝 类 的ＤＮＡ条 形 码 数 据 库。Ｄａｉ等［３０］利 用

基于ＣＯＩ基因的ＤＮＡ条形码对采自中国沿海的３４种

１３２个头足 类 进 行 了 物 种 鉴 定，并 研 究 和 探 讨 了 基 于

ＣＯＩ和１６ＳｒＲＮＡ基因 序 列 的 系 统 发 育 关 系，验 证 了

ＤＮＡ条形码技 术 对 头 足 类 物 种 鉴 定 和 系 统 发 育 关 系

研究的可行性，证 实 该 技 术 可 以 发 掘 传 统 形 态 方 法 难

以区分 的 隐 存 种 的 存 在。Ｎｉ等［３１］利 用 基 于 ＣＯＩ与

１６ＳｒＲＮＡ基因的ＤＮＡ条形码有效的鉴定了蛤蜊科贝

类，并对其系统进化关系进行了分析研究。Ｙｕ等［３２－３３］

利用 ＤＮＡ条形码技术和相关标记对异齿亚纲贝类进

行了全面的物种鉴定和系统发育研究，最终验证 ＤＮＡ
条形码技 术 及 其 分 析 方 法 在 异 齿 亚 纲 贝 类 中 的 可 行

性。Ｌｉｎ等［３４］对 采 自 中 国 沿 海 真 帽 贝（花 帽 贝 科 和 笠

贝科）１３个 种１３５个 个 体 进 行 基 于ＣＯＩ基 因 的ＤＮＡ
条形码研究，结果证明了使用ＤＮＡ条形码技术能够快

速准确地鉴定 真 帽 贝 物 种，为 真 帽 贝 的 系 统 演 化 研 究
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奠定了基础。Ｂａｒｃｏ等［３５］对采自北海的１１３种软体动

物进行了ＤＮＡ条形码分析，并获得５７９条序列，极大

的丰富了软体动物ＤＮＡ条形码数据库。Ｓｕｎ等［３６］首

次系统而 全 面 的 分 析 了 来 自 中 国、日 本 和 韩 国 的５６９
种软体动物，总共２　８０１条ＤＮＡ条形码序列，显示了西

北太平洋软体动物的物种多样性。Ｒａｎ等［３７］成功构建

了海南岛１２０种腹足纲贝类的ＤＮＡ条形码数据库，为

当地腹足纲贝 类 的 渔 业 管 理、种 质 资 源 保 护 提 供 了 参

考资料。截至 目 前，ＤＮＡ条 形 码 技 术 在 腹 足 纲、双 壳

纲和头足纲的 物 种 鉴 定 方 面 得 到 了 广 泛 的 应 用，而 在

无板纲、单板纲和掘足纲中的研究较少，今后应加强这

３个纲贝类的ＤＮＡ条形码研究，从而系统全面地构建

海洋贝类ＤＮＡ条形码数据库。
近年来，随 着 高 通 量 测 序 技 术 的 不 断 发 展 以 及 测

序成本的持续降低，其测序通量保持指数增长，对样品

的测序开始从单个物种到多个物种发展［３８－３９］。在此背

景下，通过将ＤＮＡ条形码鉴定技术与高通量测序技术

结合，随 之 出 现 了 ＤＮＡ 宏 条 形 码（ＤＮＡ　ｍｅｔａｂａｒｃｏ－
ｄｉｎｇ），即可以一次性大批量检测混合样本中多个种类

的条形码序 列。目 前，该 技 术 已 经 应 用 于 动 物 多 样 性

鉴定研究和物 种 种 质 资 源 保 护 等 方 面，并 且 在 评 估 环

境中类群的生物多样性以及复杂的群落结构方面具有

很大潜力［４０］。Ｓａｒｋｉｓｓｉａｎ等［４１］通过提取海洋软体动物

贝壳中的ＤＮＡ，并采用高通量测序技术、线粒体ＤＮＡ
基因组、条形码等方法，进一步证明了对软体动物物种

的分 类 和 鉴 定 是 正 确 的。周 天 成 等［４２］分 析 了 基 于

１８ＳｒＤＮＡ条形码技术的珊瑚礁区塔形马蹄螺（Ｔｅｃｔｕｓ
ｐｙｒａｍｉｓ）的食性组成，使用高通量测序技术，最终测得

了４１个ＯＵＴ，分别属于１１个门类，准确鉴定了其消化

道中的食物组成，这在清除珊瑚表面藻类基质、促进珊

瑚幼体附着过程中发挥一定的作用，对于维护珊瑚生

态系统的 健 康 和 稳 定 具 有 积 极 意 义。Ｂａｋｋｅｒ等［４３］通

过分析深海的环境ＤＮＡ宏条形码，评估了热带大陆架

真核生物群落 的 生 物 多 样 性，这 有 助 于 促 进 快 速 生 物

监测手段的发 展，并 对 目 前 海 洋 生 物 多 样 性 的 现 状 有

了进一步的认识。施军琼等［４４］利用高通量测序探讨了

大宁河不同水 华 期 真 核 浮 游 生 物 的 群 落 组 成，发 现 水

华末期双壳纲 和 颚 足 纲 的 丰 度 明 显 降 低，通 过 高 通 量

测序的方法，获 得 了 大 宁 河 不 同 水 华 时 期 真 核 生 物 群

落结构变化特 点，克 服 了 其 从 形 态 特 征 上 进 行 准 确 分

类的 困 难。Ｓｃｈｒｏｅｄｅｒ等［４５］为 了 评 估 ＤＮＡ宏 条 形 码

对海洋浮游动 物 多 样 性 和 生 物 监 测 的 适 用 性，在 亚 得

里亚海北部进 行 了 季 节 性 的 采 样，结 果 发 现 与 传 统 形

态学方法相比，ＤＮＡ宏条形码技术的鉴定结果具有更

高的类群丰富度，能更好地区分季节浮游生物，表明该

技术是一种评价生态系统生物多样性的有效工具。

然而，为了实现利用ＤＮＡ宏条形码技术进行高通

量、准确、快速 地 鉴 定 物 种，最 为 重 要 的 前 提 条 件 是 构

建权威的物种 ＤＮＡ条形码数据库、物种的信息资料库

及信息共享平 台，这 更 加 有 利 于 对 物 种 种 质 资 源 的 保

护。

３　展望

海洋贝类与 人 类 息 息 相 关，既 能 供 人 类 食 用 和 药

用，又可以作 为 养 殖 生 物 的 饵 料。由 于 环 境 污 染 和 过

度捕捞等原因，海洋贝类数量急促下降，必须加快对其

进行种质资源 保 护。尽 管 随 着ＤＮＡ条 形 码 技 术 的 不

断发展和应用，涵盖各类生物的ＤＮＡ条形码数据也在

不断地补充和 完 善，但 是 目 前 各 平 台 生 物 信 息 上 传 的

审核制度还 不 完 善，数 据 库 中 生 物 信 息 错 误 百 出。因

此，为了准确区分和鉴定各生物种类，保护物种的种质

资源，构建一个涵盖各类生物的权威ＤＮＡ条形码数据

库已经成为必然趋势。
近年来，ＤＮＡ条形码技术也提供了可信息化的分

类标准和行之有效的分类学手段，并为系统分类学、系

统发育、生物多 样 性 研 究、生 物 检 测 和 保 护、数 字 化 平

台建设、食品质 量 检 测 及 医 学 等 方 面 的 研 究 开 辟 了 一

个新的思 路。ＤＮＡ条 形 码 技 术 不 仅 已 经 成 为 传 统 形

态物种鉴定方 法 的 强 有 力 辅 助 手 段，而 且 通 过 以 数 字

化形式呈现，使 样 品 鉴 定 的 过 程 实 现 了 标 准 化 和 自 动

化。同时，ＤＮＡ条形码技术摆脱了对分类学专家的过

度依赖，为种质 资 源 保 护 与 利 用、保 护 生 物 多 样 性、建

设生态环境提供了准确且快速的物种信息服务。使用

ＤＮＡ条形码对 海 洋 贝 类 种 质 资 源 进 行 遗 传 多 样 性 分

析具有重要意 义，一 方 面 通 过 揭 示 科 内 不 同 种 之 间 的

亲缘关系，确定近缘类群，为发掘优质基因和改良品种

提供重要参考；另 一 方 面 通 过 比 较 不 同 海 区 的 种 质 资

源的基因多样性，从而发现不同类群的分布规律，为收

集和保护海 洋 贝 类 种 质 资 源 提 供 重 要 指 导。因 此，建

立一个主要海洋贝类 的ＤＮＡ条 形 码 数 据 库 是 非 常 有

必要的。
随着宏 条 形 码（Ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ）、微 条 形 码（Ｍｉｎｉ－

ｂａｒｃｏｄｉｎｇ）、细胞器 条 形 码（Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ－ｂａｒｃｏｄｅ）以 及 超

级条形码（Ｕｌｔｒａ－ｂａｒｃｏｄｅ）等技术的出 现，ＤＮＡ条 形 码

技术的潜力巨大，通过与其他分类学方法相结合，在种

质资源保护等方面会起到非常关键的作用。
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２０１１，３８（１）：２９１－２９９．
［２８］　Ｆｅｎｇ　Ｙ，Ｌｉ　Ｑ　Ｉ，Ｋｏｎｇ　Ｌ　Ｆ，ｅｔ　ａｌ．ＣＯＩ－ｂａｓｅｄ　ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ｏｆ

Ａｒｃｏｉｄａ　ｓｐｅｃｉｅｓ（Ｂｉｖａｌｖｉａ：Ｐｔｅｒｉｏｍｏｒｐｈｉａ）ａｌｏｎｇ　ｔｈｅ　ｃｏａｓｔ　ｏｆ　Ｃｈｉ－

ｎａ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｅｃｏｌｏｇｙ　Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１１，１１（３）：４３５－４４１．
［２９］　Ｓｕｎ　Ｙ，Ｌｉ　Ｑ，Ｋｏｎｇ　Ｌ，ｅｔ　ａｌ．ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ｏｆ　Ｃａｅｎｏｇａｓｔｒｏｐｏｄａ

ａｌｏｎｇ　ｃｏａｓｔ　ｏｆ　Ｃｈｉｎａ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ｔｈｅ　ＣＯＩ　ｇｅｎｅ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｅｃｏｌｏｇｙ

Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１２，１２（２）：２０９－２１８．

２２



５期 李　琪，等：ＤＮＡ条形码技术及其在海洋贝类种质资源保护中的应用

［３０］　Ｄａｉ　Ｌ，Ｚｈｅｎｇ　Ｘ，Ｋｏｎｇ　Ｌ，ｅｔ　ａｌ．ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　Ｃｏ－

ｌｅｏｉｄｅａ（Ｍｏｌｌｕｓｃａ：Ｃｅｐｈａｌｏｐｏｄａ）ｆｒｏｍ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗａｔｅｒｓ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃ－

ｕｌａｒ　Ｅｃｏｌｏｇｙ　Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１２，１２（３）：４３７－４４７．
［３１］　Ｎｉ　Ｌ，Ｌｉ　Ｑ，Ｋｏｎｇ　Ｌ，ｅｔ　ａｌ．ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ａｎｄ　ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ　ｉｎ　ｔｈｅ

ｆａｍｉｌｙ　Ｍａｃｔｒｉｄａｅ（Ｂｉｖａｌｖｉａ：Ｈｅｔｅｒｏｄｏｎｔａ）：Ｅｖｉｄｅｎｃｅ　ｆｏｒ　ｃｒｙｐｔｉｃ

ｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ　Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ　ａｎｄ　Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０１２，４４：１６４－

１７２．
［３２］　Ｙｕ　Ｚ，Ｌｉ　Ｑ，Ｋｏｎｇ　Ｌ，ｅｔ　ａｌ．Ｕｔｉｌｉｔｙ　ｏｆ　ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ｆｏｒ　Ｔｅｌｌｉ－

ｎｏｉｄｅａ：Ａ　ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ　ｏｆ　ｄｉｓｔａｎｃｅ，ｃｏａｌｅｓｃｅｎｔ　ａｎｄ　ｃｈａｒａｃｔｅｒ－ｂａｓｅｄ

ｍｅｔｈｏｄｓ　ｏｎ　ｍｕｌｔｉｐｌｅ　ｇｅｎｅｓ［Ｊ］．Ｍａｒｉｎｅ　Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１５，１７
（１）：５５－６５．

［３３］　Ｙｕ　Ｚ，Ｌｉ　Ｑ，Ｋｏｎｇ　Ｌ．Ｎｅｗ　ｉｎｓｉｇｈｔ　ｉｎｔｏ　ｔｈｅ　ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ　ｏｆ　Ｓｉｎｏｎｏ－

ｖａｃｕｌａ （Ｂｉｖａｌｖｉａ：Ｓｏｌｅｃｕｒｔｉｄａｅ）ｒｅｖｅａｌｅｄ　ｂｙ　ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ　ＤＮＡ

ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ａｎａｌｙｓｅｓ　ｏｆ　ｔｗｏ　ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ　ｇｅｎｅｓ［Ｊ］．Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ＤＮＡ　Ｐａｒｔ　Ａ，２０１６，２７（２）：１５５４－１５５７．
［３４］　Ｌｉｎ　Ｊ，Ｋｏｎｇ　Ｌ，Ｌｉ　Ｑ．ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ｏｆ　ｔｒｕｅ　ｌｉｍｐｅｔｓ（Ｏｒｄｅｒ　Ｐａ－

ｔｅｌｌｏｇａｓｔｒｏｐｏｄａ）ａｌｏｎｇ　ｃｏａｓｔ　ｏｆ　Ｃｈｉｎａ：Ａ　ｃａｓｅ　ｓｔｕｄｙ［Ｊ］．Ｍｉｔｏ－

ｃｈｏｎｄｒｉａｌ　ＤＮＡ　Ｐａｒｔ　Ａ，２０１６，２７（４）：２３１０－２３１４．
［３５］　Ｂａｒｃｏ　Ａ，Ｒａｕｐａｃｈ　Ｍ　Ｊ，Ｌａａｋｍａｎｎ　Ｓ，ｅｔ　ａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｏｆ

Ｎｏｒｔｈ　Ｓｅａ　ｍｏｌｌｕｓｃｓ　ｗｉｔｈ　ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｅｃｏｌｏｇｙ

Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１６，１６：２８８－２９７．
［３６］　Ｓｕｎ　Ｓ，Ｌｉ　Ｑ，Ｋｏｎｇ　Ｌ，ｅｔ　ａｌ．ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ｒｅｖｅａｌ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ｏｆ

ｓｐｅｃｉｅｓ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ａｍｏｎｇ　ｎｏｒｔｈｗｅｓｔｅｒｎ　Ｐａｃｉｆｉｃ　ｍｏｌｌｕｓｃｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎ－

ｔｉｆｉｃ　Ｒｅｐｏｒｔｓ，２０１６，６：３３３６７．
［３７］　Ｒａｎ　Ｋ，Ｌｉ　Ｑ，Ｑｉ　Ｌ，ｅｔ　ａｌ．ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ｆｏｒ　ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｏｆ

ｍａｒｉｎｅ　ｇａｓｔｒｏｐｏｄ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｆｒｏｍ　Ｈａｉｎａｎ　ｉｓｌａｎｄ，Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．Ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ

Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０２０，２２５：１０５５０４．
［３８］　Ｓｈｅｎｄｕｒｅ　Ｊ，Ｊｉ　Ｈ．Ｎｅｘｔ－ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ　ＤＮＡ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００８，２６（１０）：１１３５－１１４５．
［３９］　Ｇｌｅｎｎ　Ｔ　Ｃ．Ｆｉｅｌｄ　ｇｕｉｄｅ　ｔｏ　ｎｅｘｔ－ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ　ＤＮＡ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｒｓ［Ｊ］．

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｅｃｏｌｏｇｙ　Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１１，１１（５）：７５９－７６９．
［４０］　Ｚｈａｎ　Ａ，Ｈｕｌａｋ　Ｍ，Ｓｙｌｖｅｓｔｅｒ　Ｆ，ｅｔ　ａｌ．Ｈｉｇｈ　ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ　ｏｆ　４５４ｐｙ－

ｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ　ｆｏｒ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｏｆ　ｒａｒｅ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｉｎ　ａｑｕａｔｉｃ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
［Ｊ］．Ｍｅｔｈｏｄｓ　ｉｎ　Ｅｃｏｌｏｇｙ　ａｎｄ　Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１３，４（６）：５５８－５６５．

［４１］　Ｓａｒｋｉｓｓｉａｎ１ＣＤ，Ｐｉｃｈｅｒｅａｕ　Ｖ，Ｄｕｐｏｎｔ　Ｃ，ｅｔ　ａｌ．Ａｎｃｉｅｎｔ　ＤＮＡ

ａｎａｌｙｓｉｓ　ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓ　ｍａｒｉｎｅ　ｍｏｌｌｕｓｃ　ｓｈｅｌｌｓ　ａｓ　ｎｅｗ　ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ

ａｒｃｈｉｖｅｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｐａｓｔ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｅｃｏｌｏｇｙ　Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１７，１７
（５）：８３５－８５３．

［４２］　周天成，胡思敏，林先智，等．基于１８ＳｒＤＮＡ条形码技术的珊瑚礁

区塔形马蹄螺（Ｔｅｃｔｕｓ　ｐｙｒａｍｉｓ）食性分析［Ｊ］．海洋科学，２０２０，４４
（２）：９９－１０７．

Ｚｈｏｕ　Ｔ　Ｃ，Ｈｕ　Ｓ　Ｍ，Ｌｉｎ　Ｘ　Ｚ，ｅｔ　ａｌ．Ｓｔｕｄｙ　ｏｎ　ｔｈｅ　ｆｅｅｄｉｎｇ　ｈａｂｉｔｓ　ｏｆ

Ｔｅｃｔｕｓ　ｐｙｒａｍｉｓ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｃｏｒａｌ　ｒｅｅｆ　ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　１８ＳｒＤＮＡ

ｂａｒｃｏｄｉｎｇ［Ｊ］．Ｍａｒｉｎｅ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０２０，４４（２）：９９－１０７．
［４３］　Ｂａｋｋｅｒ　Ｊ，Ｗａｎｇｅｎｓｔｅｅｎ　Ｏ　Ｓ，Ｂａｉｌｌｉｅ　Ｃ，ｅｔ　ａｌ．Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ａｓｓｅｓｓ－

ｍｅｎｔ　ｏｆ　ｔｒｏｐｉｃａｌ　ｓｈｅｌｆ　ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ　ｖｉａ　ｐｅｌａｇｉｃ　ｅＤＮＡ

ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ［Ｊ］．Ｅｃｏｌｏｇｙ　ａｎｄ　Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１９，９（２４）：１４３４１－

１４３５５．
［４４］　施军琼，张明，杨 燕 君，等．基 于 高 通 量 测 序 探 讨 大 宁 河 不 同 水

华期真核浮游生物群落组成［Ｊ］．西南大学学报，２０２０，４２（２）：１－

７．

Ｓｈｉ　Ｊ　Ｑ，Ｚｈａｎｇ　Ｍ，Ｙａｎｇ　Ｙ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｃｈａｒａｃ－

ｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ　ｐｌａｎｋｔｏｎ　ｄｕｒｉｎｇ　ｔｈｅ　ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｂｌｏｏｍｓ

ｕｓｉｎｇ　ｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ　Ｕｎｉ－

ｖｅｒｓｉｔｙ，２０２０，４２（２）：１－７．
［４５］　Ｓｃｈｒｏｅｄｅｒ　Ａ，ＳｔａｎｋｏｖｉＤ，Ｐａｌｌａｖｉｃｉｎｉ　Ａ，ｅｔ　ａｌ．ＤＮＡ　ｍｅｔａｂａｒｃｏｄ－

ｉｎｇ　ａｎｄ　ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ　ａｎａｌｙｓｉｓ－ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ　ｏｆ　ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ　ｂｉｏｄｉ－

ｖｅｒｓｉｔｙ　ｉｎ　ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎａｌ　ｗａｔｅｒｓ［Ｊ］．Ｍａｒｉｎｅ　Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　Ｒｅ－

ｓｅａｒｃｈ，２０２０，１６０：１０４９４６．

ＤＮＡ　Ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ａｎｄ　Ｉｔｓ　Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ　ｉｎ　Ｍａｒｉｎｅ　Ｓｈｅｌｌｆｉｓｈ
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ　Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ　Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ

ＬＩ　Ｑｉ　１，２，ＲＡＮ　Ｋｅ１，ＫＯＮＧ　Ｌｉｎｇ－Ｆｅｎｇ１

（１．Ｋｅｙ　Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ　ｏｆ　Ｍａｒｉｃｕｌｔｕｒｅ（Ｏｃｅａｎ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　Ｃｈｉｎａ），Ｍｉｎｉｓｔｒｙ　ｏｆ　Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ，Ｑｉｎｇｄａｏ　２６６００３，Ｃｈｉｎａ；２．Ｌａｂｏｒａ－
ｔｏｒｙ　ｆｏｒ　Ｍａｒｉｎｅ　Ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ　Ｓｃｉｅｎｃｅ　ａｎｄ　Ｆｏｏｄ　Ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ　Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ，Ｐｉｌｏｔ　Ｎａｔｉｏｎａｌ　Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ　ｆｏｒ　Ｍａｒｉｎｅ　Ｓｃｉｅｎｃｅ　ａｎｄ　Ｔｅｃｈｎｏｌ－
ｏｇｙ（Ｑｉｎｇｄａｏ），Ｑｉｎｇｄａｏ　２６６２３７，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：　ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ｉｓ　ａ　ｍｏｄｅｒｎ　ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ　ｔｈａｔ　ｃａｎ　ｂｅ　ｕｓｅｄ　ｔｏ　ｉｄｅｎｔｉｆｙ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ａｃｃｕｒａｔｅ－
ｌｙ．Ｉｔ　ｈａｓ　ｂｅｅｎ　ｗｉｄｅｌｙ　ｕｓｅｄ　ｉｎ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ｒｅｓｅａｒｃｈ　ａｎｄ　ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ．
Ｍａｒｉｎｅ　ｓｈｅｌｌｆｉｓｈ　ｉｓ　ｔｈｅ　ｍｏｓｔ　ａｂｕｎｄａｎｔ　ｇｒｏｕｐｓ　ｏｆ　ｍｏｌｌｕｓｋｓ．Ｉｔ　ｉｓ　ｅｓｓｅｎｔｉａｌ　ｔｏ　ｃｏｎｄｕｃｔ　ａ　ｒａｐｉｄ　ａｎｄ　ａｃｃｕｒａｔｅ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｍａｒｉｎｅ　ｓｈｅｌｌｆｉｓｈ．Ａｓ　ａ　ｒａｐｉｄ　ａｎｄ　ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ，ＤＮＡ　ｂａｒｃｏ－
ｄｉｎｇ　ｐｌａｙｓ　ａ　ｋｅｙ　ｒｏｌｅ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｍａｒｉｎｅ　ｓｈｅｌｌｆｉｓｈ　ｇｅｒｍｐｌａｓｍ　ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ．Ｉｎ　ｔｈｉｓ
ａｒｔｉｃｌｅ，ｗｅ　ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ　ｔｈｅ　ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ，ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ，ｗｏｒｋｆｌｏｗ，ａｄｖａｎｔａｇｅｓ　ｏｆ　ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ａｎｄ　ｒｅｖｉｅｗｅｄ
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