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ＤＮＡ 宏条形码技术在海洋浮游动物多样性和生态学
研究中的应用

冯芸芝１ꎬ２ꎬ孙　 栋２ꎬ邵倩文２ꎬ３ꎬ王春生１ꎬ２ꎬ４ꎬ∗

１ 上海交通大学海洋学院ꎬ上海 　 ２０００３０

２ 自然资源部第二海洋研究所ꎬ自然资源部海洋生态系统动力学重点实验室ꎬ杭州　 ３１００１２

３ 宁波海洋研究院ꎬ宁波　 ３１５８３２

４ 南方海洋科学与工程广东省实验室(珠海)ꎬ珠海　 ５１９０８２

摘要:浮游动物是海洋生态系统的关键类群ꎬ其覆盖门类广泛ꎬ多样性高ꎮ 传统形态鉴定技术需要检测人员具备专业的形态鉴

定知识ꎬ且费时费力ꎮ 宏条形码技术无需分离生物个体ꎬ而是提取拖网采集到的浮游动物混合样本的总 ＤＮＡꎬ或者水体中的环

境 ＤＮＡ (ｅＤＮＡ)ꎬ依托高通量测序平台测序ꎬ能够实现对大规模样本快速、准确、经济的分析ꎬ在海洋浮游动物生态学研究中得

到越来越广泛的应用ꎮ 分析了 ＤＮＡ 宏条形码技术常用的核糖体和线粒体分子标记ꎬ在浮游动物多样性和数量研究中的可靠性

和不足ꎬ并给出在海洋浮游动物群落监测ꎬ食物关系分析及生物入侵早期预警等研究中的应用ꎮ 未来ꎬ开发多基因片段组合条

形码ꎬ发展完备的参考数据库及实现准确的量化研究是 ＤＮＡ 宏条形码技术发展的重要方向ꎮ
关键词:浮游动物ꎻ宏条形码ꎻ环境 ＤＮＡꎻ多样性ꎻ物种监测
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ａｓｓｅｍｂｌａｇｅｓ ａｒｅ ｓｕｂｓｔａｎｔｉａｌｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｈａｎｇｅｓ. Ｔｈｅ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｏｆ ｌａｒｇｅ￣ｓｃａｌｅ ａｎｄ ｒａｐｉｄ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ
ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｓ ｏｆ ｇｒｅａｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｔｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ｇｕｉｄｅｌｉｎｅｓ ｆｏｒ ｍａｒｉｎｅ ｆｉｓｈｅｒｙ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ
ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ. Ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｒｅ ｗｉｄｅｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｇｌｏｂａｌ ｏｃｅａｎꎬ ｗｉｔｈ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ ａｎｄ ｈｉｇｈ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ.
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ｗｈｉｃｈ ｃｏｓｔｓ ｍｏｒｅ ｔｉｍｅꎬ ｍｏｎｅｙꎬ ａｎｄ ｅｘｐｅｒｔｉｓｅ. Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ
ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅ ｎｕｍｅｒｏｕｓ ｃｒｙｐｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｔｈｅｓｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｌｉｍｉｔ ｏｕｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ
ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｙ ｏｆ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ. ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｉｓ ｐｒｏｖｅｄ ｔｏ ｂｅ ａ ｐｒｏｍｉｓｉｎｇ ａｎｄ ｐｏｗｅｒｆｕｌ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ
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ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ ( ｅＤＮＡ) ｆｒｏｍ ｗａｔｅｒ ｃｏｌｕｍｎ ｃｏｕｌｄ ａｌｓｏ ｂｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｔｈｅ ｕｓｅ ｏｆ ｅＤＮＡ
ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｓ ｌｅｓｓ ｄｅｓｔｒｕｃｔｉｖｅ ｔｏ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ ａｎｄ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ａ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ａｐｐｒｏａｃｈ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｈａｔ ａｒｅ ｈａｒｄｌｙ ｂｅ ｃａｐｔｕｒｅｄ ｏｒ ｅａｓｉｌｙ ｄｅｓｔｒｏｙｅｄ ｂｙ
ｔｒａｗｌｓ. Ｔｈｕｓꎬ ｔｈｉｓ ａｐｐｒｏａｃｈ ｉｓ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｌｙ ｂｅｉｎｇ ｕｓｅｄ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｒｅｖｉｅｗꎬ ｔｈｅ ｒｉｂｏｓｏｍｅ ａｎｄ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓꎬ
ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ ｕｓｅｄ ｉｎ ｒｅｃｅｎｔｌｙ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｓｔｕｄｉｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎꎬ ｗｅｒｅ ｌｉｓｔｅｄ ａｎｄ
ｃｏｍｐａｒｅｄ. Ｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｙꎬ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ (１８Ｓ) ａｎｄ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｏｘｉｄａｓｅ Ｉ ( ＣＯＩ) ｇｅｎｅｓ ａｒｅ
ｍｏｓｔｌｙ ｕｓｅｄ. Ｔｈｅ ｆｏｒｍｅｒ ｈａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｃｏｖｅｒａｇｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｌａｔｔｅｒ ｈａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ. Ｓｉｎｃｅ ｔｈｅ ｃｏｖｅｒａｇｅ
ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｓ ｎｏｔ ｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｙ ｌａｃｋ ｏｆ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄａｔａｂａｓｅꎬ ｔｈｅ ｕｓｅ ｏｆ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｂａｒｃｏｄｅｓ ｃｏｍｂｉｎｅｄ
ａｒｅ ｒｅｃｏｍｍｅｎｄ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｒｅｌｉａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｓｈｏｒｔｃｏｍｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｅｃｏｌｏｇｙ
ｗｅｒｅ ｄｉｓｃｕｓｓｅｄꎬ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ. Ｔｈｅｎ ｓｏｍｅ ａｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｔｈｅ
ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ ｔｒｏｐｈｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ａｎｄ ｅａｒｌｙ ｗａｒｎｉｎｇ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｖａｓｉｏｎｓꎬ ｗｅｒｅ
ｒｅｖｉｅｗｅｄ. Ｆｉｎａｌｌｙꎬ ｗｅ ｐｒｏｓｐｅｃｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍｕｔｌｉ￣ｇｅｎｅ ｂａｒｃｏｄｅｓꎬ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ａｎｄ ａｃｃｕｒａｔｅ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎꎻ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇꎻ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡꎻ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｓｐｅｃｉｅｓ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ

海洋浮游动物是一类个体微小ꎬ运动能力较弱或无ꎬ在水层中营浮游生活的异养生物类群ꎮ 它们种类丰

富ꎬ数量极大ꎬ广泛分布于世界各大水域ꎬ作为海洋初级生产力的主要消费者ꎬ是连接海洋初级生产者和高营

养级动物(鱼、虾、鲸、海鸟等)的关键营养纽带[１]ꎮ 许多浮游动物具备典型的昼夜垂直迁移行为ꎬ能够直接促

进不同水层间的物质交换ꎻ而它们摄食体型较小的浮游生物ꎬ并排出较大颗粒的粪便ꎬ也促进了有机碳向海洋

深层的转移[２]ꎮ 此外ꎬ浮游动物作为很多海产经济动物特别是经济鱼类幼体的重要饵料生物ꎬ其群落结构和

多样性动态直接影响这些经济动物的资源量与补充能力ꎬ因此它们是渔业资源管理的重要依据[３]ꎮ 水母类、
桡足类、被囊类和毛颚类等许多浮游动物类群对气候、环境变化的响应非常敏感[４—５]ꎬ是反映海洋环境变化的

极佳研究对象ꎻ且它们的空间分布模式与水团、海流密切相关ꎬ也是研究水团、海流运动的良好指示生物[６]ꎮ
综上ꎬ浮游动物不仅是海洋生物学的研究重点ꎬ也是生物海洋学和渔业科学等研究的重要对象ꎮ

浮游动物包括了庞杂的分类阶元ꎬ主要有原生动物(鞭毛虫、肉足虫、纤毛虫等)、刺胞动物、栉板动物、轮
虫动物、浮游甲壳动物(桡足类、枝角类、端足类、介形类、磷虾类、糠虾类、萤虾类等)、腹足类软体动物、毛颚

动物、低等脊索动物(浮游有尾类和海樽类)等ꎮ 除了上述的永久性浮游动物外ꎬ还有暂时性浮游动物ꎬ包括

底栖生物的浮游幼体及游泳动物的鱼卵、仔稚鱼等ꎮ 基于形态学的物种鉴定方法对鉴定人员的专业水平要求

较高ꎬ尤其是浮游幼体缺乏明显的形态学特征ꎬ难以鉴别ꎬ且形态鉴定工作量大成本高ꎬ不同专业人员的鉴定

结果难以标准化ꎬ这仍然是海洋浮游动物生态学研究的一个主要障碍ꎮ 此外ꎬ尽管相较于陆地、潮间带和海

底ꎬ海洋水体之间往往被认为不存在明显的地理隔离ꎬ然而越来越多的分子生物学实验结果表明ꎬ浮游动物广

布种在不同海域之间遗传差异较大ꎬ隐存种可能广泛存在[７—９]ꎬ基于形态学鉴定得到的浮游动物物种多样性

往往被低估ꎮ 随着分子生物学技术的发展ꎬ基于不同物种特定基因序列的差异性ꎬ构建以短的 ＤＮＡ 序列为分

类单元的数据库ꎬ以实现快速、准确的物种鉴定的 ＤＮＡ 条形码技术[１０] 已得到越来越普遍的认可和发展ꎮ 然

而ꎬ大多数浮游动物个体微小ꎬ分离并提取 ＤＮＡ 的操作困难ꎬ耗时耗力ꎬ难以满足大规模生态监测的需求ꎮ
近年来ꎬＤＮＡ 宏条形码技术为克服上述困难提供了一套新的解决方案ꎮ 该技术无需分离生物个体ꎬ而是

通过提取复杂环境样本(包括过滤的空气和水、沉积物、生物混合样本等)的总 ＤＮＡꎬ基于特定的一对或多对

ＤＮＡ 条形码进行聚合酶链式反应(ＰＣＲ)扩增ꎬ然后通过高通量测序和比对ꎬ实现复杂样本物种多样性的快速

５４５８　 ２１ 期 　 　 　 冯芸芝　 等:ＤＮＡ 宏条形码技术在海洋浮游动物多样性和生态学研究中的应用 　
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图 １　 浮游动物宏条形码研究的文献计量学分析

　 Ｆｉｇ. １ 　 Ｂｉｂｌｉｏｍｅｔｒｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ

ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ (Ｄａｔａ ｆｒｏｍ Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ)

ＷＯＳ 检索式:(“ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ” ＯＲ “ｃｏｐｅｐｏｄ” ＯＲ “ ｊｅｌｌｙｆｉｓｈ”) ＡＮＤ

(“ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ” ＯＲ “ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ” ＯＲ “ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ”

ＯＲ “ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ” ＯＲ “ｎｅｘｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ”

ＯＲ “ｅＤＮＡ” ＯＲ “ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ”) ＮＯＴ ｒｅｖｉｅｗꎬ并经过人工

校对

评估[１１]ꎮ 随着测序成本的逐渐降低ꎬ宏条形码技术能

够避免不同鉴定人员主观因素带来的误差ꎬ具有准确、
高效、经济的特点ꎬ使其在浮游动物物种鉴定上具有显

著优势[１２—１３]ꎮ 此外ꎬ高通量测序技术产生的大量信息

有利于揭示海洋浮游动物群落的隐匿多样性[１４—１５]ꎮ 除

了传统浮游生物拖网采集得到的样品可以用于宏条形

码分析外ꎬ水体环境中也存在着大量浮游动物的游离

ＤＮＡꎬ即环境 ＤＮＡ(ｅＤＮＡ)ꎮ ｅＤＮＡ 联合宏条形码技术

探测浮游动物多样性的方法无需采集生物样本ꎬ对环境

和浮游动物群落的破坏性更小ꎬ正逐渐成为研究热点ꎬ
在生态监测和评估方面具有较大应用潜力[１６—１８]ꎬ相关

报道数量增长迅速(图 １)ꎮ

１　 ＤＮＡ 宏条形码技术的主要分子标记

核糖体小亚基 １８Ｓ ｒＲＮＡ 基因是浮游动物宏条形码

研究中的最常用的条形码(图 ２、表 １)ꎮ 其中 １８ＳＶ９ 高

可变区长度约为 １３０ｂｐꎬ非常适合高通量测序平台ꎬ其通用性良好且数据库中的参考序列十分丰富ꎬ因而是研

究环境中真核生物多样性的常用分子标记[２７—２８]ꎬ在浮游动物宏条形码研究中也有许多应用[１５ꎬ ２３—２４ꎬ ２９]ꎮ 此

外ꎬ１８Ｓ ｒＲＮＡ 的 Ｖ１—Ｖ２ 区和 Ｖ４ 区长度约为 ３５０—４５０ｂｐꎬ其中 １８ＳＶ１—Ｖ２ 区主要用于底栖生物的研究[３０]ꎬ
而 Ｖ４ 区更多用于浮游生物[３１—３２]ꎮ 然而ꎬＶ１—Ｖ２ 区比 １８Ｓ ｒＲＮＡ 的其他可变区在桡足类中具有更高比例的

简约信息位点ꎬ且在公共数据库中拥有丰富的参考序列[１４]ꎬ也适合浮游动物的多样性研究[２５ꎬ ３３]ꎮ 另外ꎬ不同

浮游动物类群与引物的适配度不同ꎬ例如 １８ＳＶ７ 区变异最大ꎬ适合研究种内高度分化的纺锤水蚤属

(Ａｃａｒｔｉａ) [３３]ꎬ核糖体小亚基 １２Ｓ ｒＲＮＡ 被认为更适合在种水平上鉴定隆水蚤科的桡足类[３４]ꎮ 此外ꎬ核糖体大

亚基 ２８Ｓ ｒＲＮＡ 可变性更高ꎬ也已被应用于桡足类的宏条形码分析[２６ꎬ ３５]ꎮ

图 ２　 浮游动物宏条形码研究中分子标记的统计

Ｆｉｇ.２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ

括号内的数字表示相关文献的数量ꎻ１８Ｓ:核糖体小亚基 ｒＲＮＡ 基因 Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅꎬＶ１—Ｖ２、Ｖ４、Ｖ９ 均为 １８Ｓ 基因的高可

变区ꎻＣＯＩ:线粒体细胞色素 ｃ 氧化酶 Ｉ 基因 Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｏｘｉｄａｓｅ Ｉ ｇｅｎｅꎻ２８Ｓ:核糖体大亚基 ｒＲＮＡ 基因 Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ

ＲＮＡ ｇｅｎｅ

线粒体细胞色素 ｃ 氧化酶 Ｉ 基因(ＣＯＩ)是后生动物最常用的条形码之一[１０ꎬ３６]ꎬ也是海洋浮游动物常用的

分子遗传标记(图 ２)ꎮ ＣＯＩ 基因进化速率快于核基因组ꎬ因此在物种水平上具有更高的分辨率ꎬ但是在更高

的分类层级上分辨率较低[３７—３８]ꎮ 此外ꎬ由于 ＣＯＩ 编码蛋白质ꎬ在不同的生物类群中ꎬ密码子第三位碱基的摆

动性增加了引物的错配率ꎬ而且 ＣＯＩ 基因在不同类群中进化速率差异较大ꎬ因此难以设计覆盖广泛浮游动物

６４５８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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类群[３９]或后生动物类群的通用引物[４０—４２]ꎬ且对水母类、被囊类等胶质浮游动物重现性较低[３６ꎬ４３—４４]ꎮ Ｌｅｒａｙ
等[４５]设计了一对扩增长度为 ３１３ｂｐ 的 ＣＯＩ 通用引物ꎬ适用于高通量测序平台ꎬ在珊瑚鱼肠道后生动物多样性

研究中表现良好ꎬ目前已被广泛应用于浮游动物宏条形码研究(表 １) [４６—４７]ꎮ 此外ꎬ线粒体 １２Ｓ 和 １６Ｓ 基因也

可以作为浮游动物宏条形码研究的分子标记[４１ꎬ ４８—４９]ꎬ在保证物种识别分辨率的同时降低引物￣模板的错配

率ꎬ且 １６Ｓ 基因特别适合刺胞动物的检测[４４ꎬ５０]ꎮ

表 １　 浮游动物宏条形码研究中主要分子标记的应用示例

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｅｘａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ

分子标记
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

长度 / ｂｐ
Ｌｅｎｇｔｈ

引物
Ｐｒｉｍｅｒｓ

应用示例
Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｅｘａｍｐｌｅｓ

ＣＯＩ ３１３ ｍｌＣＯＩｉｎｔＦ: ＧＧＷＡＣＷＧＧＷＴＧＡＡＣＷＧＴＷＴＡＹＣＣＹＣＣ
ｊｇＨＣＯ２１９８: ＴＡＩＡＣＹＴＣＩＧＧＲＴＧＩＣＣＲＡＡＲＡＡＹＣＡ

威尼斯泻湖及邻近海域浮游动物生物多样性评估[１９]

亚北极峡湾浮游动物群落结构的季节变化分析[２０]

１８Ｓ Ｖ４ ４１９ Ｕｎｉ１８Ｓ: ＡＧＧＧＣＡＡＫＹＣＴＧＧＴＧＣＣＡＧＣ
Ｕｎｉ１８ＳＲ: ＧＲＣＧＧＴＡＴＣＴＲＡＴＣＧＹＣＴＴ

加拿大港口浮游动物入侵物种的早期监测[２１]

大西洋航次压舱水中浮游动物群落变化的估计[２２]

１８Ｓ Ｖ９ １３０

１３８０Ｆ: ＣＣＣＴＧＣＣＨＴＴＴＧＴＡＣＡＣＡＣ
１５１０Ｒ: ＣＣＴＴＣＹＧＣＡＧＧＴＴＣＡＣＣＴＡＣ
１３８９Ｆ: ＴＴＧＴＡＣＡＣＡＣＣＧＣＣＣ
１５１０Ｒ: ＣＣＴＴＣＹＧＣＡＧＧＴＴＣＡＣＣＴＡＣ

红海中部和南部三个不同珊瑚礁系统中的浮游动物的多样性和生物

地理学研究[２３]

百慕大大西洋时间序列研究位点浮游动物群落结构的全年监测[２４]

１８Ｓ Ｖ１—Ｖ２ ３６５ Ｆ０４: ＧＣＴＴＧＴＣＴＣＡＡＡＧＡＴＴＡＡＧＣＣ
Ｒ２２: ＧＣＣＴＧＣＴＧＣＣＴＴＣＣＴＴＧＧＡ

英吉利海峡西部浮游动物隐匿多样性的揭示[１４]

北太平洋副热带环流过渡带浮游动物群落垂直梯度研究[２５]

２８Ｓ ３５０ ＬＳＵ Ｃｏｐ￣Ｄ２Ｆ: ＡＧＡＣＣＧＡＴＡＧＣＡＡＡＣＡＡＧＴＡＣ
ＬＳＵ Ｃｏｐ￣Ｄ２Ｒ: ＧＴＣＣＧＴＧＴＴＴＣＡＡＧＡＣＧＧ 太平洋中上层桡足类群落结构的大尺度分析[２６]

　 　 １８Ｓ:核糖体小亚基 ｒＲＮＡ 基因 Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅꎬＶ１—Ｖ２、Ｖ４、Ｖ９ 均为 １８Ｓ 基因的高可变区ꎻＣＯＩ:线粒体细胞色素 ｃ 氧化酶 Ｉ 基因 Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｏｘｉｄａｓｅ Ｉ ｇｅｎｅꎻ２８Ｓ:核糖体大亚基 ｒＲＮＡ 基因 Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅ

许多学者比较了 １８Ｓ 和 ＣＯＩ 等分子标记对浮游动物多样性的评估效果ꎬ发现桡足类的优势物种均能被各

分子标记检出ꎬ且都能有效地区分不同的浮游动物群落[５１]ꎮ １８Ｓ 能够覆盖更多的浮游动物类群ꎬ但由于其较

高的保守性导致其对物种识别的分辨率较低ꎬ很难在种水平上区分物种ꎬ可能会造成对群落物种多样性的低

估以及对非本土物种的错误注释[３７ꎬ５２—５３]ꎬ而且 １８Ｓ 被发现在桡足类的不同科中的分辨率也不是一致的ꎬ这也

会影响优势类群不同的区域之间多样性的比较[２４]ꎮ 所以 １８Ｓ 更适合对复杂群落多样性的整体检测ꎮ ＣＯＩ 检
出的操作分类单元(ＯＴＵ)中不能被注释的比例远高于 １８Ｓ 和 １６Ｓꎬ可能的原因是 ＣＯＩ 数据库中参考序列较

少[５１ꎬ ５４]ꎬ但在构建并使用本土 ＣＯＩ 数据库的情况下ꎬＣＯＩ 检出的浮游动物类群覆盖度与 １８Ｓ 相当ꎬ且注释到

种的比例高于 １８Ｓ[５３—５６]ꎮ
每种分子标记都有不同的类群偏好性ꎬ检出的生物种类和组成存在差异ꎬ因此ꎬ在实际研究中ꎬ要根据研

究目的和目标类群选择最合适的引物ꎮ 当进行生态监测和评估研究时ꎬ需要尽可能标准化和固定化 １—２ 对

引物的使用ꎬ在保证较高类群覆盖度的同时ꎬ降低多对引物带来的误差和成本ꎬ以实现不同时空的研究之间的

比较ꎮ 而当探索和挖掘环境中浮游动物多样性时ꎬ采用多种标记基因的组合能够起到相互补充的作

用[１６ꎬ ３９ꎬ ５７—５８]ꎬ甚至可以针对浮游动物的各个类群分别设计引物测序[５９—６０]ꎬ以获得更全面的结果ꎮ

２　 基于 ＤＮＡ 宏条形码技术的浮游动物多样性研究

ＤＮＡ 宏条形码技术通过高通量测序产生几万至几十万条序列ꎬ为了提高分析效率和降低错误率ꎬ往往使

用 ＵＰＡＲＳＥ 和 ＵＣＬＵＳＴ 等算法根据一定的相似度阈值将高通量测序得到的原始数据聚类为 ＯＴＵꎬ再基于

ＯＴＵ 进行物种注释数据[３０]ꎮ 大多数浮游动物研究者采用 ９７％的相似度阈值进行 ＯＴＵ 的划分[２３ꎬ３５ꎬ ５９ꎬ６１]ꎮ 但

是ꎬ常用的分子标记如 １８ＳｒＲＮＡ 序列高度保守ꎬＷｕ 等[３３] 对数据库中所有桡足类的序列进行分析ꎬ得出相似

性在 ９７％上的序列有超过 ９０％的可能性不属于同一个种ꎮ 有些学者使用 ９９％的相似度阈值以避免对物种多

样性的低估[５１ꎬ６２]ꎮ 此外ꎬ不同类群的种间相似度水平不同ꎬ不应该使用相同的阈值进行聚类[６３]ꎮ 而且目前

大量物种分子数据的缺失会低估或高估种间相似度ꎬ从而影响相似度阈值的选择ꎮ 也有学者认为不进行聚
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类ꎬ直接对所有序列进行比对注释会使多样性结果更可靠ꎬ尤其有利于识别低丰度和种间差异小的物种[３１]ꎮ
然而ꎬＫｕｎｉｎ 等[６４]建议采用不高于 ９７％的阈值聚类以降低测序产生的大量错误对生物多样性的高估ꎮ 目前ꎬ
新型算法不断涌现ꎬ通过降噪的方式代替聚类以保留更多的有效数据ꎮ 例如 ＤＡＤＡ２ 算法基于模型的序列校

正ꎬ相当于以 １００％相似度聚类[６５]ꎬ而 ＵＮＯＩＳＥ 系列算法通过在 ＵＰＡＲＳＥ 算法基础上升级过滤流程ꎬ以减少测

序错误[６６]ꎬ两者均已被应用于海洋动物宏条形码的研究[２４ꎬ５３ꎬ ６７—６８]ꎮ 此外ꎬ物种注释算法和数据库的选择也

会影响物种识别和物种多样性估计的准确性[６９—７１]ꎬ经典的形态分类技术仍然是验证 ＤＮＡ 宏条形码技术结果

准确性的有效手段ꎮ
许多基于拖网样品的浮游动物宏条形码研究表明ꎬ使用 ９７％的相似性阈值的情况下ꎬ宏条形码技术得到

的结果能够重现形态鉴定得到大部分类群ꎬ反映相似的多样性特征[１５ꎬ２５ꎬ ２９ꎬ ５７]ꎮ 此外ꎬ宏条形码技术能够揭示

环境中的隐匿多样性ꎬ尤其是个体非常微小的原生动物[７２—７３]ꎬ形态特征不明显的幼体和暂时性浮游动物ꎬ如
多毛类ꎬ双壳类等等ꎬ以及群落中丰度较低的稀有种[１４ꎬ２４ꎬ３１ꎬ４６]ꎮ 目前基于海水过滤样品中的 ｅＤＮＡ 进行浮游

动物宏条形码研究相对较少ꎬ因为水样包含水体中所有生物的信息ꎬ所以使用通用引物扩增测序得到的结果

中往往包含大量藻类和微生物等ꎬ且 ｅＤＮＡ 破碎、降解比例较高ꎮ 尽管如此ꎬ基于 ｅＤＮＡ 的宏条形码技术依然

能够很好地揭示浮游动物群落的多样性ꎬ特别是能够补充不易被拖网捕捉的浮游动物信息[１６]ꎮ 但是对于某

些类群ꎬ宏条形码技术得到的多样性水平比形态鉴定得到的结果更低ꎬ原因主要有:(１)测序过程中的偏差ꎻ
(２)数据库中参考序列的缺失ꎻ(３)引物适配性弱ꎻ(４)扩增片段长度的多态性ꎻ(５)水体中 ＤＮＡ 过快的降

解[３３ꎬ５１ꎬ ７４]ꎮ 另外ꎬ宏条形码技术也可能会高估某些低丰度的类群ꎬ如水母类和软体类[２９]ꎬ特别是水体中的浮

游动物 ＤＮＡ 片段可能通过海流和游泳能力强的捕食者被传播到几千米外的水域[７５—７６]ꎬ沉积物的扰动也会将

季节性缺失的物种带入水柱[７７]ꎬ从而引起检测结果的偏差和 β 多样性的降低[７８]ꎮ 总之ꎬ宏条形码技术能够

快速而准确地反映浮游动物优势类群的多样性及分布特征[７９]ꎬ但若要尽可能全面地研究环境中浮游动物的

多样性ꎬ则有必要综合使用基于网样和水样的宏条形码技术以及形态鉴定技术ꎮ

３　 基于 ＤＮＡ 宏条形码技术的浮游动物数量研究

经典形态学鉴定可以通过直接计数获得浮游动物各个物种的丰度信息ꎮ 数量变化对于了解浮游动物群

落动态特征和评价海洋环境质量至关重要ꎮ 多个基于浮游动物拖网样品的宏条形码研究表明ꎬ各分类单元在

高通量测序过程中产生的序列读数与其生物量之间具有较好的相关性[１４ꎬ １６ꎬ５１]ꎮ 然而ꎬ实验表明序列读数仅

能定性地反映物种数量和群落的动态特征ꎬ而不能可靠地量化单个物种的生物量ꎮ 一方面ꎬ即使在同一浮游

动物群落的平行重复之间ꎬ序列读数的分布在统计上也是不同的[８０]ꎬＤＮＡ 的提取、标记基因的选择、ＰＣＲ 扩

增和高通量测序等过程中产生的实验偏差是产生差异的主要原因[８１—８２]ꎮ 另一方面ꎬ浮游动物群落中的不同

类群ꎬ乃至同一类群中不同分类水平的分类单元的序列读数与生物量之间的相关性也有所差异[６８]ꎮ 由于真

核生物的核糖体基因和线粒体基因都是多拷贝基因ꎬ其在不同动物类群中拷贝数的差异ꎬ以及数据库中不同

类群参考序列的完整性差异是使用宏条形码技术进行浮游动物量化研究所面临的重大挑战ꎬ特别是稀有类

群[６８ꎬ８３]ꎮ 此外ꎬ不同浮游动物类群个体大小差异较大ꎬ会对物种丰度的估计产生偏差ꎬ多个小型生物体可能

产生与少数大型生物体相同数量的序列读数[２９]ꎮ
基于 ｅＤＮＡ 的宏条形码研究面临更复杂的情况ꎮ 首先ꎬ需要验证释放到水体中 ｅＤＮＡ 的浓度与浮游动物

的生物量或丰度存在相关性[１８]ꎮ 其次ꎬ不同环境中 ｅＤＮＡ 衰减率差异很大[７４ꎬ ８４—８５]ꎬ且对环境因素如何影响

ｅＤＮＡ 浓度、稀释和扩散速率的理解尚不充分[１８]ꎬ这限制了不同采样季节、地点水体中浮游动物群落结构的比

较ꎮ 已有研究提出构建人工群落或者结合实时荧光定量(ｑＰＣＲ)技术来校正序列读数与物种生物量之间的

偏差[８２ꎬ ８６]ꎬ但这些方法都需要针对每个类群分别计算校正因子ꎬ浮游动物涵盖的类群十分广泛ꎬ宏条形码技

术实现对浮游动物的量化评估仍然需要更多研究支持ꎮ

８４５８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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４　 ＤＮＡ 宏条形码技术在浮游动物生态学研究中的优势

与传统的形态鉴定方法相比ꎬＤＮＡ 宏条形码技术在海洋浮游动物群落监测中的主要优势在于:(１)宏条

形码技术的便捷性ꎬ使之成为长时间尺度的多样性连续监测的好工具[６１]ꎬ有利于跟踪浮游动物群落的长期变

化ꎬ特别是观测其对异常气候事件的响应[５９]ꎮ 目前ꎬ冰芯或深海沉积物中保存的 ＤＮＡ 可用于揭示成千上万

年前浮游生物多样性[８７]和群落的历史变迁[８８]ꎻ(２) 全球范围内不同海域的浮游动物优势属种和群落组成有

明显差异ꎬ宏条形码技术无需鉴定人员具备完备的分类学知识ꎬ且能够揭示广布种在不同地理环境下的种内

变异ꎬ因而也非常适合大尺度浮游动物群落的监测ꎮ 例如 Ｈｉｒａｉ 等[２６]调查了整个太平洋中上层桡足类的群落

结构分布模式ꎬ而 Ｃｈａｉｎ 等[３１]比较了太平洋、大西洋和北极海域浮游动物多样性的差异ꎮ (３)宏条形码技术

可以与声学技术联合研究浮游动物的昼夜垂直迁移[８９]ꎮ (４) 基于 ｅＤＮＡ 的宏条形码技术ꎬ使用通用的分子

标记ꎬ能够一次性获得从真菌、原生生物到后生生物的分类信息ꎬ有利于各类群的比较以及类群间相互作用的

揭示ꎬ实现对生态系统整体的认识[６７ꎬ９０]ꎮ (５) 高通量测序产生的大量测序数据ꎬ包括不能在数据库中被注释

的序列信息ꎬ都能够通过机器学习建立模型[９１]ꎬ在水域生态健康的评估和预测上具有更高的敏感性和准确

度ꎬ目前在淡水生态系统中已有应用[９２—９３]ꎮ 总之ꎬ下一代的全球海洋生物监测将以大规模、自动化为特点ꎬ能
够获取更丰富和多样化的生态信息ꎬ促进对生态系统变化的理解[９４]ꎮ

ＤＮＡ 宏条形码技术还可以用于浮游生态系统的营养关系研究ꎮ 生态系统营养关系研究的经典方法是基

于物种的食性分析ꎬ即通过收集和分析捕食者的消化道内容物和粪便ꎬ在显微镜下观察形态以鉴定物种ꎮ 该

研究面临的最大技术障碍就是饵料生物个体在捕食者的消化道内会产生物理性碎裂和化学性降解ꎬ以至于形

态逐渐不可辨别ꎮ 在粪便中ꎬ可鉴别形态的比例会更低ꎮ 宏条形码技术的应用ꎬ能够快速、大规模地揭示捕食

者的食谱特征和生物之间的营养关系[９５—９８]ꎬ特别适合难以观测的深海捕食关系和营养关系研究[９９]ꎮ 此外ꎬ
在生物入侵的早期阶段ꎬ入侵种的丰度较低ꎬ难以被传统的采样方式捕捉和鉴定ꎬ而宏条形码技术对低丰度物

种检测的敏感性显著地提高了识别入侵种的能力[１００—１０１]ꎬ有利于生态预警监测和管理ꎮ 宏条形码技术在种

群遗传学上也有应用潜力ꎬ高通量测序产生的大量代表性序列ꎬ包含了足够的物种特异性信息ꎬ可以直接用于

系统发育和生物地理格局的分析[１８ꎬ２６]ꎮ

５　 总结与展望

目前 ＤＮＡ 宏条形码技术在海洋浮游动物生态学的研究中展现出了巨大的优势ꎬ但是依然存在显著的问

题ꎮ 一方面ꎬ完善的数据库信息是利用宏条形码技术进行物种比对注释的基础ꎬ但是浮游动物 ＤＮＡ 条形码的

数据大量缺乏[３６]ꎬ尤其是 ＣＯＩ 条形码亟需得到本土物种数据补充[６９]ꎮ 而且浮游动物的形态鉴定水平受鉴定

人员的专业水平影响较大ꎬ由于审核机制的缺失ꎬ一些数据库中 ＤＮＡ 序列信息错误率较高[１０２]ꎮ 另一方面ꎬ
数量评估在海洋浮游动物生态学的研究中不可或缺ꎬＤＮＡ 宏条形码技术如何做到对浮游动物生物量和丰度

的准确量化是未来发展的重要目标ꎮ 随着高通量测序技术ꎬ定量 ＰＣＲ 技术和生物信息学分析技术的进一步

发展ꎬ覆盖类群更广泛的多基因片段组合条形码的开发和测序质量的提升ꎬＤＮＡ 宏条形码技术结合跨学科的

知识ꎬ将为海洋生态系统中浮游动物的多样性和数量提供更准确的评估ꎬ在保护生态学、种群遗传学及生物地

理学等领域得到越来越广泛的应用ꎮ
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[２７]　 Ａｍａｒａｌ￣Ｚｅｔｔｌｅｒ Ｌ Ａꎬ ＭｃＣｌｉｍｅｎｔ Ｅ Ａꎬ Ｄｕｃｋｌｏｗ Ｈ Ｗꎬ Ｈｕｓｅ Ｓ Ｍ. Ａ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｐｒｏｔｉｓｔａｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｕｓｉｎｇ ｍａｓｓｉｖｅｌｙ ｐａｒａｌｌｅｌ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ Ｖ９

ｈｙｐｅｒｖａｒｉａｂｌｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｓｍａｌｌ￣ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅｓ. ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２００９ꎬ ４(７): ｅ６３７２.

[２８] 　 ｄｅ Ｖａｒｇａｓ Ｃꎬ Ａｕｄｉｃ Ｓꎬ Ｈｅｎｒｙ Ｎꎬ Ｄｅｃｅｌｌｅ Ｊꎬ Ｍａｈｅ Ｆꎬ Ｌｏｇａｒｅｓ Ｒꎬ Ｌａｒａ Ｅꎬ Ｂｅｒｎｅｙ Ｃꎬ Ｌｅ Ｂｅｓｃｏｔ Ｎꎬ Ｐｒｏｂｅｒｔ Ｉꎬ Ｃａｒｍｉｃｈａｅｌ Ｍꎬ Ｐｏｕｌａｉｎ Ｊꎬ Ｒｏｍａｃ

Ｓꎬ Ｃｏｌｉｎ Ｓꎬ Ａｕｒｙ Ｊ Ｍꎬ Ｂｉｔｔｎｅｒ Ｌꎬ Ｃｈａｆｆｒｏｎ Ｓꎬ Ｄｕｎｔｈｏｒｎ Ｍꎬ Ｅｎｇｅｌｅｎ Ｓꎬ Ｆｌｅｇｏｎｔｏｖａ Ｏꎬ Ｇｕｉｄｉ Ｌꎬ Ｈｏｒａｋ Ａꎬ Ｊａｉｌｌｏｎ Ｏꎬ Ｌｉｍａ￣Ｍｅｎｄｅｚ Ｇꎬ Ｌｕｋｅｓ Ｊꎬ

Ｍａｌｖｉｙａ Ｓꎬ Ｍｏｒａｒｄ Ｒꎬ Ｍｕｌｏｔ Ｍꎬ Ｓｃａｌｃｏ Ｅꎬ Ｓｉａｎｏ Ｒꎬ Ｖｉｎｃｅｎｔ Ｆꎬ Ｚｉｎｇｏｎｅ Ａꎬ Ｄｉｍｉｅｒ Ｃꎬ Ｐｉｃｈｅｒａｌ Ｍꎬ Ｓｅａｒｓｏｎ Ｓꎬ Ｋａｎｄｅｌｓ￣Ｌｅｗｉｓ Ｓꎬ Ｔａｒａ Ｏｃｅａｎｓ Ｃꎬ

Ａｃｉｎａｓ Ｓ Ｇꎬ Ｂｏｒｋ Ｐꎬ Ｂｏｗｌｅｒ Ｃꎬ Ｇｏｒｓｋｙ Ｇꎬ Ｇｒｉｍｓｌｅｙ Ｎꎬ Ｈｉｎｇａｍｐ Ｐꎬ Ｉｕｄｉｃｏｎｅ Ｄꎬ Ｎｏｔ Ｆꎬ Ｏｇａｔａ Ｈꎬ Ｐｅｓａｎｔ Ｓꎬ Ｒａｅｓ Ｊꎬ Ｓｉｅｒａｃｋｉ Ｍ Ｅꎬ Ｓｐｅｉｃｈ Ｓꎬ

０５５８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

Ｓｔｅｍｍａｎｎ Ｌꎬ Ｓｕｎａｇａｗａ Ｓꎬ Ｗｅｉｓｓｅｎｂａｃｈ Ｊꎬ Ｗｉｎｃｋｅｒ Ｐꎬ Ｋａｒｓｅｎｔｉ Ｅ. Ｏｃｅａｎ ｐｌａｎｋｔｏｎ. Ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｐｌａｎｋｔｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｎｌｉｔ ｏｃｅａｎ. Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ

２０１５ꎬ ３４８(６２３７): １２６１６０５.

[２９] 　 Ｋｉｍꎬ Ｐａｒｋꎬ Ｊｏꎬ Ｋｗａｋ. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｎｄ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ: ａ

ｃａｓｅ ｓｔｕｄｙ ｉｎ Ｇｗａｎｇｙａｎｇ Ｂａｙꎬ Ｓｏｕｔｈ Ｋｏｒｅａ. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１９ꎬ ９(１６): ３２７２.

[３０] 　 Ｆｏｎｓｅｃａ Ｖ Ｇꎬ Ｃａｒｖａｌｈｏ Ｇ Ｒꎬ Ｓｕｎｇ Ｗꎬ Ｊｏｈｎｓｏｎ Ｈ Ｆꎬ Ｐｏｗｅｒ Ｄ Ｍꎬ Ｎｅｉｌｌ Ｓ Ｐꎬ Ｐａｃｋｅｒ Ｍꎬ Ｂｌａｘｔｅｒ Ｍ Ｌꎬ Ｌａｍｂｓｈｅａｄ Ｐ Ｊ Ｄꎬ Ｔｈｏｍａｓ Ｗ Ｋꎬ Ｃｒｅｅｒ Ｓ.

Ｓｅｃｏｎｄ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｕｎｍａｓｋｓ ｍａｒｉｎｅ ｍｅｔａｚｏａｎ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓꎬ ２０１０ꎬ １: ９８.

[３１] 　 Ｃｈａｉｎ Ｆ Ｊ Ｊꎬ Ｂｒｏｗｎ Ｅ Ａꎬ ＭａｃＩｓａａｃ Ｈ Ｊꎬ Ｃｒｉｓｔｅｓｃｕ Ｍ Ｅ. Ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｓ ｓｔｒｏｎｇ ｓｐａｔｉａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｔｕｒｎｏｖｅｒ ｏｆ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｍｏｎｇ ｍａｒｉｎｅ ａｎｄ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｐｏｒｔｓ. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓꎬ ２０１６ꎬ ２２(５): ４９３￣５０４.

[３２] 　 Ｃｏｒｄｉｅｒ Ｔꎬ Ｆｒｏｎｔａｌｉｎｉ Ｆꎬ Ｃｅｒｍａｋｏｖａ Ｋꎬ Ａｐｏｔｈéｌｏｚ￣Ｐｅｒｒｅｔ￣Ｇｅｎｔｉｌ Ｌꎬ Ｔｒｅｇｌｉａ Ｍꎬ Ｓｃａｎｔａｍｂｕｒｌｏ Ｅꎬ Ｂｏｎａｍｉｎ Ｖꎬ Ｐａｗｌｏｗｓｋｉ Ｊ. Ｍｕｌｔｉ￣ｍａｒｋｅｒ ｅＤＮＡ

ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｓｕｒｖｅｙ ｔｏ ａｓｓｅｓｓ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｏｆｆｓｈｏｒｅ ｇａｓ ｐｌａｔｆｏｒｍｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｎｏｒｔｈ Ａｄｒｉａｔｉｃ Ｓｅａ ( Ｉｔａｌｙ) . Ｍａｒｉｎｅ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０１９ꎬ １４６: ２４￣３４.

[３３] 　 Ｗｕ Ｓꎬ Ｘｉｏｎｇ Ｊꎬ Ｙｕ Ｙ Ｈ. Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ １８Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ: ａ ｃａｓｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｓｕｂｃｌａｓｓ Ｃｏｐｅｐｏｄａ. ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１５ꎬ １０

(６): ｅ０１３１４９８.

[３４] 　 Ｂöｔｔｇｅｒ￣Ｓｃｈｎａｃｋ Ｒꎬ Ｍａｃｈｉｄａ Ｒ Ｊ. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｒａｉｔｓ ｆｏｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｇｒｏｕｐｉｎｇ ｏｆ ｏｎｃａｅｉｄ

ｃｏｐｅｐｏｄｓ. Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉａꎬ ２０１１ꎬ ６６６(１): １１１￣１２５.

[３５] 　 Ｈｉｒａｉ Ｊꎬ Ｋｕｒｉｙａｍａ Ｍꎬ Ｉｃｈｉｋａｗａ Ｔꎬ Ｈｉｄａｋａ Ｋꎬ Ｔｓｕｄａ Ａ. Ａ ｍｅｔａｇｅｎｅｔｉｃ ａｐｐｒｏａｃｈ ｆｏｒ ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｃｏｐｅｐｏｄｓ.

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ２０１５ꎬ １５(１): ６８￣８０.

[３６] 　 Ｂｕｃｋｌｉｎ Ａꎬ Ｓｔｅｉｎｋｅ Ｄꎬ Ｂｌａｎｃｏ￣Ｂｅｒｃｉａｌ Ｌ. ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ Ｍｅｔａｚｏａ. Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｍａｒｉｎｅ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１１ꎬ ３(１): ４７１￣５０８.

[３７] 　 Ｔａｎｇ Ｃ Ｑꎬ Ｌｅａｓｉ Ｆꎬ Ｏｂｅｒｔｅｇｇｅｒ Ｕꎬ Ｋｉｅｎｅｋｅ Ａꎬ Ｂａｒｒａｃｌｏｕｇｈ Ｔ Ｇꎬ Ｆｏｎｔａｎｅｔｏ Ｄ. Ｔｈｅ ｗｉｄｅｌｙ ｕｓｅｄ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ １８Ｓ ｒＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ｇｒｅａｔｌｙ

ｕｎｄｅｒｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｔｒｕｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｕｒｖｅｙｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅｉｏｆａｕｎａ. Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１２ꎬ １０９ ( ４０):

１６２０８￣１６２１２.

[３８] 　 Ｗａｎｇｅｎｓｔｅｅｎ Ｏ Ｓꎬ Ｐａｌａｃíｎ Ｃꎬ Ｇｕａｒｄｉｏｌａ Ｍꎬ Ｔｕｒｏｎ Ｘ. ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ ｌｉｔｔｏｒａｌ ｈａｒｄ￣ｂｏｔｔｏｍ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ: ｈｉｇｈ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｄａｔａｂａｓｅ ｇａｐｓ

ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｔｗｏ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ. ＰｅｅｒＪꎬ ２０１８ꎬ ６: ｅ４７０５.

[３９] 　 Ｚｈａｎ Ａ Ｂꎬ Ｂａｉｌｅｙ Ｓ Ａꎬ Ｈｅａｔｈ Ｄ Ｄꎬ ＭａｃＩｓａａｃ Ｈ Ｊ. Ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ￣ｂａｓｅｄ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｉｎ ｃｏｍｐｌｅｘ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ２０１４ꎬ １４(５): １０４９￣１０５９.

[４０] 　 Ｐｉñｏｌ Ｊꎬ Ｍｉｒ Ｇꎬ Ｇｏｍｅｚ￣Ｐｏｌｏ Ｐꎬ Ａｇｕｓｔí Ｎ. Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ａｎｄ ｂｌｏｃｋｉｎｇ ｐｒｉｍｅｒ ｍｉｓｍａｔｃｈｅｓ ｌｉｍｉｔ ｔｈｅ ｕｓｅ ｏｆ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｆｏｒ ｔｈｅ

ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ２０１５ꎬ １５(４): ８１９￣８３０.

[４１] 　 Ｃｌａｒｋｅ Ｌ Ｊꎬ Ｓｏｕｂｒｉｅｒ Ｊꎬ Ｗｅｙｒｉｃｈ Ｌ Ｓꎬ Ｃｏｏｐｅｒ Ａ. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｅｓ ｆｏｒ ｉｎｓｅｃｔｓ: ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ ＰＣＲ ｒｅｖｅａｌｓ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｏｒ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｂｉａｓ.

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ２０１４ꎬ １４(６): １１６０￣１１７０.

[４２] 　 Ｄｅａｇｌｅ Ｂ Ｅꎬ Ｊａｒｍａｎ Ｓ Ｎꎬ Ｃｏｉｓｓａｃ Ｅꎬ Ｐｏｍｐａｎｏｎ Ｆꎬ Ｔａｂｅｒｌｅｔ Ｐ. ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｃ ｏｘｉｄａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ Ｉ ｍａｒｋｅｒ: ｎｏｔ ａ ｐｅｒｆｅｃｔ

ｍａｔｃｈ. Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓꎬ ２０１４ꎬ １０(９): ２０１４０５６２.

[４３] 　 Ｇｏｏｄａｌｌ￣Ｃｏｐｅｓｔａｋｅ Ｗ Ｐ. Ｏｎｅ ｔｕｎｉｃ ｂｕｔ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｏｎｅ ｂａｒｃｏｄｅ: ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｆｒｏｍ ｄｙｎａｍｉｃ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｉｎ Ｓａｌｐａ ｔｈｏｍｐｓｏｎｉ

(Ｔｕｎｉｃａｔａ: Ｓａｌｐｉｄａ) . Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｔｈｅ Ｌｉｎｎｅａｎ Ｓｏｃｉｅｔｙꎬ ２０１７ꎬ １２０(３): ６３７￣６４８.

[４４] 　 Ｌｉｎｄｓａｙ Ｄ Ｊꎬ Ｇｒｏｓｓｍａｎｎ Ｍ Ｍꎬ Ｎｉｓｈｉｋａｗａ Ｊꎬ Ｂｅｎｔｌａｇｅ Ｂꎬ Ｃｏｌｌｉｎｓ Ａ Ｇ. ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ ｐｅｌａｇｉｃ ｃｎｉｄａｒｉａｎｓ: ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ ｐｒｏｓｐｅｃｔｓ.
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[６３] 　 Ｂｒｏｗｎ Ｅ Ａꎬ Ｃｈａｉｎ Ｆ Ｊ Ｊꎬ Ｃｒｅａｓｅ Ｔ Ｊꎬ ＭａｃＩｓａａｃ Ｈ Ｊꎬ Ｃｒｉｓｔｅｓｃｕ Ｍ Ｅ. Ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｔｈｒｅｓｈｏｌｄｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ: ｃａｎ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ

ｒｅｌｉａｂｌｙ ｄｅｓｃｒｉｂｅ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ? Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０１５ꎬ ５(１１): ２２３４￣２２５１.

[６４] 　 Ｋｕｎｉｎ Ｖꎬ Ｅｎｇｅｌｂｒｅｋｔｓｏｎ Ａꎬ Ｏｃｈｍａｎ Ｈꎬ Ｈｕｇｅｎｈｏｌｔｚ Ｐ. Ｗｒｉｎｋｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒａｒｅ ｂｉｏｓｐｈｅｒｅ: ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｅｒｒｏｒｓ ｃａｎ ｌｅａｄ ｔｏ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｉｎｆｌａｔｉｏｎ ｏｆ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１０ꎬ １２(１): １１８￣１２３.

[６５] 　 Ｃａｌｌａｈａｎ Ｂ Ｊꎬ ＭｃＭｕｒｄｉｅ Ｐ Ｊꎬ Ｒｏｓｅｎ Ｍ Ｊꎬ Ｈａｎ Ａ Ｗꎬ Ｊｏｈｎｓｏｎ Ａ Ｊ Ａꎬ Ｈｏｌｍｅｓ Ｓ Ｐ. ＤＡＤＡ２: Ｈｉｇｈ￣ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ ｓａｍｐｌｅ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｆｒｏｍ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

ａｍｐｌｉｃｏｎ ｄａｔａ. Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ２０１６ꎬ １３(７): ５８１￣５８３.

[６６] 　 Ｅｄｇａｒ Ｒ Ｃ. ＵＮＯＩＳＥ２: ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｅｒｒｏｒ￣ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ Ｉｌｌｕｍｉｎａ １６Ｓ ａｎｄ ＩＴＳ ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ. ｂｉｏＲｘｉｖꎬ ２０１６.

[６７] 　 Ｈｏｌｍａｎ Ｌ Ｅꎬ ｄｅ Ｂｒｕｙｎ Ｍꎬ Ｃｒｅｅｒ Ｓꎬ Ｃａｒｖａｌｈｏ Ｇꎬ Ｒｏｂｉｄａｒｔ Ｊꎬ Ｒｉｕｓ Ｍ. Ａｎｉｍａｌｓꎬ ｐｒｏｔｉｓｔｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｈａｒｅ ｍａｒｉｎｅ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐａｔｔｅｒｎｓ. Ｎａｔｕｒｅ

Ｅｃｏｌｏｇｙ ＆ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０２１ꎬ ５(６): ７３８￣７４６.

[６８] 　 Ｍａｔｔｈｅｗｓ Ｓ Ａꎬ Ｇｏｅｔｚｅ Ｅꎬ Ｏｈｍａｎ Ｍ Ｄ. Ｒｅｃｏｍｍｅｎｄａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔｉｎｇ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｎｄ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｎｇ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｅｔｈｏｄｓ ｗｉｔｈ

ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｅｓ. ＩＣＥＳ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍａｒｉｎｅ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２１ꎬ ７８(９): ３３８７￣３３９６.

[６９] 　 Ｐｏｒｔｅｒ Ｔ Ｍꎬ Ｈａｊｉｂａｂａｅｉ Ｍ. Ａｕｔｏｍａｔｅｄ ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ａｎｉｍａｌ ＣＯ１ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ. Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１８ꎬ ８: ４２２６.

[７０] 　 Ｐｏｒｔｅｒ Ｔ Ｍꎬ Ｈａｊｉｂａｂａｅｉ Ｍ. Ｓｃａｌｉｎｇ ｕｐ: ａ ｇｕｉｄｅ ｔｏ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｇｅｎｏｍｉｃ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ ｆｏｒ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１８ꎬ ２７(２):

３１３￣３３８.

[７１] 　 Ｂｉｋ Ｈ Ｍ. Ｊｕｓｔ ｋｅｅｐ ｉｔ ｓｉｍｐｌｅ? Ｂｅｎｃｈｍａｒｋｉｎｇ ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆ ｔａｘｏｎｏｍｙ ａｓｓｉｇｎｍｅｎｔ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｉｎ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｓｔｕｄｉｅｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ

２０２１ꎬ ２１(７): ２１８７￣２１８９.

[７２] 　 Ｐａｗｌｏｗｓｋｉ Ｊꎬ Ｌｅｊｚｅｒｏｗｉｃｚ Ｆꎬ Ａｐｏｔｈｅｌｏｚ￣Ｐｅｒｒｅｔ￣Ｇｅｎｔｉｌ Ｌꎬ Ｖｉｓｃｏ Ｊꎬ Ｅｓｌｉｎｇ Ｐ. Ｐｒｏｔｉｓｔ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｂｉｏｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ: Ｔｉｍｅ ｆｏｒ

ｃｈａｎｇｅ. Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｒｏｔｉｓｔｏｌｏｇｙꎬ ２０１６ꎬ ５５: １２￣２５.

[７３] 　 Ｓａｎｔｏｆｅｒｒａｒａ Ｌꎬ Ｂｕｒｋｉ Ｆꎬ Ｆｉｌｋｅｒ Ｓꎬ Ｌｏｇａｒｅｓ Ｒꎬ Ｄｕｎｔｈｏｒｎ Ｍꎬ ＭｃＭａｎｕｓ Ｇ Ｂ. Ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ ｆｒｏｍ ｔｅｎ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｐｒｏｔｉｓｔ ｓｔｕｄｉｅｓ ｂｙ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ

ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２０ꎬ ６７(５): ６１２￣６２２.

[７４] 　 Ｇｏｌｄｂｅｒｇ Ｃ Ｓꎬ Ｔｕｒｎｅｒ Ｃ Ｒꎬ Ｄｅｉｎｅｒ Ｋꎬ Ｋｌｙｍｕｓ Ｋ Ｅꎬ Ｔｈｏｍｓｅｎ Ｐ Ｆꎬ Ｍｕｒｐｈｙ Ｍ Ａꎬ Ｓｐｅａｒ Ｓ Ｆꎬ ＭｃＫｅｅ Ａꎬ Ｏｙｌｅｒ￣ＭｃＣａｎｃｅ Ｓ Ｊꎬ Ｃｏｒｎｍａｎ Ｒ Ｓꎬ

Ｌａｒａｍｉｅ Ｍ Ｂꎬ Ｍａｈｏｎ Ａ Ｒꎬ Ｌａｎｃｅ Ｒ Ｆꎬ Ｐｉｌｌｉｏｄ Ｄ Ｓꎬ Ｓｔｒｉｃｋｌｅｒ Ｋ Ｍꎬ Ｗａｉｔｓ Ｌ Ｐꎬ Ｆｒｅｍｉｅｒ Ａ Ｋꎬ Ｔａｋａｈａｒａ Ｔꎬ Ｈｅｒｄｅｒ Ｊ Ｅꎬ Ｔａｂｅｒｌｅｔ Ｐ. Ｃｒｉｔｉｃａｌ

ｃｏｎｓｉｄｅｒａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ ｍｅｔｈｏｄｓ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ａｑｕａｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｍｅｔｈｏｄｓ ｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０１６ꎬ ７( １１):

１２９９￣１３０７.

２５５８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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[７５]　 Ｍｅｒｋｅｓ Ｃ Ｍꎬ ＭｃＣａｌｌａ Ｓ Ｇꎬ Ｊｅｎｓｅｎ Ｎ Ｒꎬ Ｇａｉｋｏｗｓｋｉ Ｍ Ｐꎬ Ａｍｂｅｒｇ Ｊ Ｊ. Ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｃｅ ｏｆ ＤＮＡ ｉｎ ｃａｒｃａｓｓｅｓꎬ ｓｌｉｍｅ ａｎｄ ａｖｉａｎ ｆｅｃｅｓ ｍａｙ ａｆｆｅｃｔ

ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ ｄａｔａ. ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１４ꎬ ９(１１): ｅ１１３３４６.

[７６] 　 Ｄｅｉｎｅｒ Ｋꎬ Ａｌｔｅｒｍａｔｔ Ｆ. Ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ ｉｎ ａ ｎａｔｕｒａｌ ｒｉｖｅｒ. ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１４ꎬ ９(２): ｅ８８７８６.

[７７] 　 Ｔｕｒｎｅｒ Ｃ Ｒꎬ Ｕｙ Ｋ Ｌꎬ Ｅｖｅｒｈａｒｔ Ｒ Ｃ. Ｆｉｓｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ ｉｓ ｍｏｒｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅｄ ｉｎ ａｑｕａｔｉｃ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｔｈａｎ ｓｕｒｆａｃｅ ｗａｔｅｒ. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ

２０１５ꎬ １８３: ９３￣１０２.

[７８] 　 Ｌｅｄｕｃ Ｎꎬ Ｌａｃｏｕｒｓｉèｒｅ￣Ｒｏｕｓｓｅｌ Ａꎬ Ｈｏｗｌａｎｄ Ｋ Ｌꎬ Ａｒｃｈａｍｂａｕｌｔ Ｐꎬ Ｓｅｖｅｌｌｅｃ Ｍꎬ Ｎｏｒｍａｎｄｅａｕ Ｅꎬ Ｄｉｓｐａｓ Ａꎬ Ｗｉｎｋｌｅｒ Ｇꎬ ＭｃＫｉｎｄｓｅｙ Ｃ Ｗꎬ Ｓｉｍａｒｄ Ｎꎬ

Ｂｅｒｎａｔｃｈｅｚ Ｌ. Ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｅＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｄｏｃｕｍｅｎｔｉｎｇ Ａｒｃｔｉｃ ｍｅｔａｚｏａｎ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡꎬ ２０１９ꎬ １

(４): ３４２￣３５８.

[７９] 　 Ｓｅｍｍｏｕｒｉ Ｉꎬ Ｄｅ Ｓｃｈａｍｐｈｅｌａｅｒｅ Ｋ Ａ Ｃꎬ Ｗｉｌｌｅｍｓｅ Ｓꎬ Ｖａｎｄｅｇｅｈｕｃｈｔｅ Ｍ Ｂꎬ Ｊａｎｓｓｅｎ Ｃ Ｒꎬ Ａｓｓｅｌｍａｎ Ｊ. Ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｓ ｈｉｄｄｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ

ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｎｏｒｔｈ Ｓｅａ. ＩＣＥＳ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍａｒｉｎｅ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２１ꎬ ７８(９): ３４１１￣３４２７.

[８０] 　 Ｓｕｎ Ｃꎬ Ｚｈａｏ Ｙꎬ Ｌｉ Ｈꎬ Ｄｏｎｇ Ｙꎬ ＭａｃＩｓａａｃ Ｈ Ｊꎬ Ｚｈａｎ Ａ. Ｕｎｒｅｌｉａｂｌｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｏｆ

ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ. Ａｑｕａｔｉｃ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１５ꎬ ２４(１): ９￣１５.

[８１] 　 Ｂｉｋ Ｈ Ｍꎬ Ｐｏｒａｚｉｎｓｋａ Ｄ Ｌꎬ Ｃｒｅｅｒ Ｓꎬ Ｃａｐｏｒａｓｏ Ｊ Ｇꎬ Ｋｎｉｇｈｔ Ｒꎬ Ｔｈｏｍａｓ Ｗ Ｋ. Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｕｒ ｗａｙ ｔｏｗａｒｄｓ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｇｌｏｂａｌ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ

ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ＆ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０１２ꎬ ２７(４): ２３３￣２４３.

[８２] 　 Ｔｈｏｍａｓ Ａ Ｃꎬ Ｄｅａｇｌｅ Ｂ Ｅꎬ Ｅｖｅｓｏｎ Ｊ Ｐꎬ Ｈａｒｓｃｈ Ｃ Ｈꎬ Ｔｒｉｔｅｓ Ａ Ｗ. Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ: ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ

ｂｉｏｍａｓｓ ｕｓｉｎｇ ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｃｏｎｔｒｏｌ ｍａｔｅｒｉａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ２０１６ꎬ １６(３): ７１４￣７２６.

[８３] 　 Ｐｒｏｋｏｐｏｗｉｃｈ Ｃ Ｄꎬ Ｇｒｅｇｏｒｙ Ｔ Ｒꎬ Ｃｒｅａｓｅ Ｔ Ｊ. Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒＤＮＡ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ ｉｎ ｅｕｋａｒｙｏｔｅｓ. Ｇｅｎｏｍｅꎬ ２００３ꎬ ４６(１):

４８￣５０.

[８４] 　 Ｔｈｏｍｓｅｎ Ｐ Ｆꎬ Ｋｉｅｌｇａｓｔ Ｊꎬ Ｉｖｅｒｓｅｎ Ｌ Ｌꎬ Ｍøｌｌｅｒ Ｐ Ｒꎬ Ｒａｓｍｕｓｓｅｎ Ｍꎬ Ｗｉｌｌｅｒｓｌｅｖ Ｅ. Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｄｉｖｅｒｓｅ ｍａｒｉｎｅ ｆｉｓｈ ｆａｕｎａ ｕｓｉｎｇ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ

ｆｒｏｍ ｓｅａｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ. ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１２ꎬ ７(８): ｅ４１７３２.

[８５] 　 Ｆｏｏｔｅ Ａ Ｄꎬ Ｔｈｏｍｓｅｎ Ｐ Ｆꎬ Ｓｖｅｅｇａａｒｄ Ｓꎬ Ｗａｈｌｂｅｒｇ Ｍꎬ Ｋｉｅｌｇａｓｔ Ｊꎬ Ｋｙｈｎ Ｌ Ａꎬ Ｓａｌｌｉｎｇ Ａ Ｂꎬ Ｇａｌａｔｉｕｓ Ａꎬ Ｏｒｌａｎｄｏ Ｌꎬ Ｇｉｌｂｅｒｔ Ｍ Ｔ Ｐ. Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｎｇ ｔｈｅ

ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｕｓｅ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ (ｅＤＮＡ) ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｍａｍｍａｌｓ. ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１２ꎬ ７(８): ｅ４１７８１.

[８６] 　 Ａｍｅｎｄ Ａ Ｓꎬ Ｓｅｉｆｅｒｔ Ｋ Ａꎬ Ｂｒｕｎｓ Ｔ Ｄ. Ｑｕａｎｔｉｆｙｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ４５４ ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ: ｄｏｅｓ ｒｅａｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｃｏｕｎｔ? Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ

２０１０ꎬ １９(２４): ５５５５￣５５６５.

[８７] 　 Ｂｉｓｓｅｔｔ Ａꎬ Ｇｉｂｓｏｎ Ｊ Ａ Ｅꎬ Ｊａｒｍａｎ Ｓ Ｎꎬ Ｓｗａｄｌｉｎｇ Ｋ Ｍꎬ Ｃｒｏｍｅｒ Ｌ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎꎬ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎｃｉｅｎｔ ｃｏｐｅｐｏｄ ＤＮＡ ｆｒｏｍ ｌａｋｅ

ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ. Ｌｉｍｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ: Ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ２００５ꎬ ３(１２): ５３３￣５４２.

[８７] 　 Ｂｏｅｒｅ Ａ Ｃꎬ Ｒｉｊｐｓｔｒａ Ｗ Ｉ Ｃꎬ Ｄｅ Ｌａｎｇｅ Ｇ Ｊꎬ Ｓｉｎｎｉｎｇｈｅ Ｄａｍｓｔé Ｊ Ｓꎬ Ｃｏｏｌｅｎ Ｍ Ｊ Ｌ. Ｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ａｎｃｉｅｎｔ ｐｌａｎｋｔｏｎ ＤＮＡ ｉｎ Ｐｌｅｉｓｔｏｃｅｎｅ

ｍａｒｉｎｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ. Ｇｅｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１１ꎬ ９(５): ３７７￣３９３.

[８９] 　 Ｅａｓｓｏｎ Ｃ Ｇꎬ Ｂｏｓｗｅｌｌ Ｋ Ｍꎬ Ｔｕｃｋｅｒ Ｎꎬ Ｗａｒｒｅｎ Ｊ Ｄꎬ Ｌｏｐｅｚ Ｊ Ｖ. Ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｅＤＮＡ ａｎｄ ａｃｏｕｓｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｆｌｅｃｔｓ ｄｉｅｌ ｖｅｒｔｉｃａｌ ｍｉｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｘｅｄ

ｃｏｎｓｏｒｔｉａ ｉｎ ｔｈｅ Ｇｕｌｆ ｏｆ Ｍｅｘｉｃｏ. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍａｒｉｎｅ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２０ꎬ ７: ５５２.

[９０] 　 Ｄｊｕｒｈｕｕｓ Ａꎬ Ｃｌｏｓｅｋ Ｃ Ｊꎬ Ｋｅｌｌｙ Ｒ Ｐꎬ Ｐｉｔｚ Ｋ Ｊꎬ Ｍｉｃｈｉｓａｋｉ Ｒ Ｐꎬ Ｓｔａｒｋｓ Ｈ Ａꎬ Ｗａｌｚ Ｋ Ｒꎬ Ａｎｄｒｕｓｚｋｉｅｗｉｃｚ Ｅ Ａꎬ Ｏｌｅｓｉｎ Ｅꎬ Ｈｕｂｂａｒｄ Ｋꎬ Ｍｏｎｔｅｓ Ｅꎬ

Ｏｔｉｓ Ｄꎬ Ｍｕｌｌｅｒ￣Ｋａｒｇｅｒ Ｆ Ｅꎬ Ｃｈａｖｅｚ Ｆ Ｐꎬ Ｂｏｅｈｍ Ａ Ｂꎬ Ｂｒｅｉｔｂａｒｔ Ｍ. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ ｒｅｖｅａｌｓ ｓｅａｓｏｎａｌ ｓｈｉｆｔｓ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ａ ｍａｒｉｎｅ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ. Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓꎬ ２０２０ꎬ １１: ２５４.

[９１] 　 Ｃｏｒｄｉｅｒ Ｔꎬ Ｅｓｌｉｎｇ Ｐꎬ Ｌｅｊｚｅｒｏｗｉｃｚ Ｆꎬ Ｖｉｓｃｏ Ｊꎬ Ｏｕａｄａｈｉ Ａꎬ Ｍａｒｔｉｎｓ Ｃꎬ Ｃｅｄｈａｇｅｎ Ｔꎬ Ｐａｗｌｏｗｓｋｉ Ｊ. Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｑｕａｌｉｔｙ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｆｒｏｍ ｅＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｄａｔａ ｕｓｉｎｇ ｓｕｐｅｒｖｉｓｅｄ ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ ５１ ( １６ ):

９１１８￣９１２６.

[９２] 　 Ｙａｎｇ Ｊ Ｈꎬ Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｗ. ｅＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｉｎ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔａｔｕｓ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ａｑｕａｔｉｃ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌꎬ ２０２０ꎬ １３４: １０５２３０.

[９３] 　 Ｙａｎｇ Ｊ Ｈꎬ Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｗꎬ Ｘｉｅ Ｙ Ｗꎬ Ｓｏｎｇ Ｃꎬ Ｓｕｎ Ｊ Ｙꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙꎬ Ｇｉｅｓｙ Ｊ Ｐꎬ Ｙｕ Ｈ Ｘ. Ｅｃｏｇｅｎｏｍｉｃｓ ｏｆ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｖｅａｌｓ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ

ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ ５１(５): ３０５７￣３０６４.

[９４] 　 Ｂｏｈａｎ Ｄ Ａꎬ Ｖａｃｈｅｒ Ｃꎬ Ｔａｍａｄｄｏｎｉ￣Ｎｅｚｈａｄ Ａꎬ Ｒａｙｂｏｕｌｄ Ａꎬ Ｄｕｍｂｒｅｌｌ Ａ Ｊꎬ Ｗｏｏｄｗａｒｄ Ｇ. Ｎｅｘｔ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｇｌｏｂａｌ ｂｉｏｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ: ｌａｒｇｅ￣ｓｃａｌｅꎬ

ａｕｔｏｍａｔｅｄ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｅｔｗｏｒｋｓ. Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ＆ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０１７ꎬ ３２(７): ４７７￣４８７.

[９５] 　 Ａｌｂａｉｎａ Ａꎬ Ａｇｕｉｒｒｅ Ｍꎬ Ａｂａｄ Ｄꎬ Ｓａｎｔｏｓ Ｍꎬ Ｅｓｔｏｎｂａ Ａ. １８Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ９ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｆｏｒ ｄｉｅｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ: ａ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｔｗｏ

ｓｙｍｐａｔｒｉｃ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｉｖｏｒｏｕｓ ｆｉｓｈ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０１６ꎬ ６(６): １８０９￣１８２４.

[９６] 　 Ｃｏｒｓｅ Ｅꎬ Ｃｏｓｔｅｄｏａｔ Ｃꎬ Ｃｈａｐｐａｚ Ｒꎬ Ｐｅｃｈ Ｎꎬ Ｍａｒｔｉｎ Ｊ Ｆꎬ Ｇｉｌｌｅｓ Ａ. Ａ ＰＣＲ￣ｂａｓｅｄ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｄｉｅｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｕｓｉｎｇ １８Ｓ ｒＤＮＡ

ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｎ ｆａｅｃｅｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ２０１０ꎬ １０(１): ９６￣１０８.

[９７] 　 Ｙｅｈ Ｈ Ｄꎬ Ｑｕｅｓｔｅｌ Ｊ Ｍꎬ Ｍａａｓ Ｋ Ｒꎬ Ｂｕｃｋｌｉｎ Ａ. Ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｇｕｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｐｅｐｏｄ Ｃａｌａｎｕｓ ｆｉｎｍａｒｃｈｉｃｕｓ ｉｎ

ｔｈｅ Ｎｏｒｔｈ Ａｔｌａｎｔｉｃ Ｏｃｅａｎ. Ｄｅｅｐ Ｓｅａ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｐａｒｔ ＩＩ: Ｔｏｐｉｃａｌ Ｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎ Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙꎬ ２０２０ꎬ １８０: １０４７３８.

[９８] 　 Ｃａｒｒｏｌｌ Ｅ Ｌꎬ Ｇａｌｌｅｇｏ Ｒꎬ Ｓｅｗｅｌｌ Ｍ Ａꎬ Ｚｅｌｄｉｓ Ｊꎬ Ｒａｎｊａｒｄ Ｌꎬ Ｒｏｓｓ Ｈ Ａꎬ Ｔｏｏｍａｎ Ｌ Ｋꎬ Ｏ′Ｒｏｒｋｅ Ｒꎬ Ｎｅｗｃｏｍｂ Ｒ Ｄꎬ Ｃｏｎｓｔａｎｔｉｎｅ Ｒ. Ｍｕｌｔｉ￣ｌｏｃｕｓ ＤＮＡ

３５５８　 ２１ 期 　 　 　 冯芸芝　 等:ＤＮＡ 宏条形码技术在海洋浮游动物多样性和生态学研究中的应用 　
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ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ ｚｏｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｃａｔ ｒｅｖｅａｌ ｔｒｏｐｈｉｃ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ａ ｇｅｎｅｒａｌｉｓｔ ｐｒｅｄａｔｏｒ. Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１９ꎬ ９: ２８１.

[９９] 　 Ｖｉｓｓｅｒ Ｆꎬ Ｍｅｒｔｅｎ Ｖ Ｊꎬ Ｂａｙｅｒ Ｔꎬ Ｏｕｄｅｊａｎｓ Ｍ Ｇꎬ ｄｅ Ｊｏｎｇｅ Ｄ Ｓ Ｗꎬ Ｐｕｅｂｌａ Ｏꎬ Ｒｅｕｓｃｈ Ｔ Ｂ Ｈꎬ Ｆｕｓｓ Ｊꎬ Ｈｏｖｉｎｇ Ｈ Ｊ Ｔ. Ｄｅｅｐ￣ｓｅａ ｐｒｅｄａｔｏｒ ｎｉｃｈｅ

ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｃｅｔａｃｅａｎ ｂｉｏｌｏｇｇｉｎｇ ａｎｄ ｅＤＮＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｅｐｈａｌｏｐｏｄ ｐｒｅｙ. Ｓｃｉｅｎｃｅ Ａｄｖａｎｃｅｓꎬ ２０２１ꎬ ７(１４): ｅａｂｆ５９０８.

[１００] 　 Ｚａｉｋｏ Ａꎬ Ｓａｍｕｉｌｏｖｉｅｎｅ Ａꎬ Ａｒｄｕｒａ Ａꎬ Ｇａｒｃｉａ￣Ｖａｚｑｕｅｚ Ｅ. Ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｐｐｒｏａｃｈ ｆｏｒ ｎｏｎｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅ ｉｎ ｍａｒｉｎｅ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ.

Ｍａｒｉｎｅ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｂｕｌｌｅｔｉｎꎬ ２０１５ꎬ １００(１): ５３￣５９.

[１０１] 　 Ｄｅｊｅａｎ Ｔꎬ Ｖａｌｅｎｔｉｎｉ Ａꎬ Ｍｉｑｕｅｌ Ｃꎬ Ｔａｂｅｒｌｅｔ Ｐꎬ Ｂｅｌｌｅｍａｉｎ Ｅꎬ Ｍｉａｕｄ Ｃ. Ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｎ ａｌｉｅｎ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ
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