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动物食性分析在生态学中的应用研究进展
———基于 ＤＮＡ 宏条形码技术

严丽君∗ꎬ 王　 普ꎬ施启龙ꎬ刘　 佳ꎬ 施云娥ꎬ池利昆
云南师范大学ꎬ昆明　 ６５００９２

摘要: 动物食性分析是动物营养生态学的重要研究手段ꎬ可用于解析动物与环境因素的关联性、捕食者与猎物之间的关系ꎬ以
及动物物种多样性等科学问题ꎮ 近年来ꎬ基于新一代测序技术的 ＤＮＡ 宏条形码技术被广泛应用到生态学多个研究领域ꎬ极大

地促进了生命科学交叉学科的发展ꎮ 其中ꎬＤＮＡ 宏条形码技术在动物食性分析中具有高分辨、高效率、低样本量等优势ꎬ具有

重要的应用前景ꎮ 综述了基于 ＤＮＡ 宏条形码技术的动物食性分析在生态学中的应用研究进展ꎬ并进一步总结了 ＤＮＡ 宏条形

码技术原理和食性分析方法ꎬ着重探讨了基于 ＤＮＡ 宏条形码技术的动物食性分析在珍稀濒危动物保护、生物多样性监测、农业

害虫防治等生态学研究领域中的应用ꎬ并对 ＤＮＡ 宏条形码技术在动物食性分析中存在的问题及应用前景进行小结与展望ꎮ
关键词:ＤＮＡ 宏条形码ꎻ高通量测序ꎻ食性分析ꎻ物种鉴定ꎻ生物多样性ꎻ生物防治
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食物是动物与环境关系的纽带ꎬ在生态系统中物种通过直接或间接地取食与被取食关系交织形成食物链
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甚至食物网ꎬ不同物种间复杂的相互作用促进和保障了生态系统功能的正常运转ꎬ进而维持着自然生态系统

的稳定性和生物多样性ꎮ 动物食性分析是动物生态学研究的重要方法之一ꎬ也为研究动物营养生态学ꎬ评估

物种的生存状况、栖息地选择及生态系统功能ꎬ了解动物与环境关系、捕食者与猎物关系以及探讨其在生物群

落中的地位等提供了一手资料[１—２]ꎮ 尤其ꎬ对珍惜濒危物种进行食性分析ꎬ可为评估濒危物种种群生存繁殖

现状和资源管理等提供理论保护依据[３]ꎮ
动物食性分析方法较多ꎬ其分析结果的准确性直接关系到食性相关的理论研究ꎬ同时也关乎其研究结果

在动物保护实践中的应用ꎮ 随着科学家对动物食性分析技术的不断改进ꎬ动物食性分析方法也从传统的形态

观察发展到以 ＤＮＡ 条形码技术为核心的分子鉴定[４]ꎮ Ｈｅｂｅｒｔ 等 ２００３ 年首次提出了生命 ＤＮＡ 条形码概念ꎬ
即应用一段标准的 ＤＮＡ 序列来高效识别物种[５]ꎬ并率先验证了这种方法的可行性ꎬ提出使用线粒体细胞色素

氧化酶 (ＣＯＩ) 基因作为动物种类鉴定的标准 ＤＮＡ 条形码[６]ꎮ 自国际生命条形码计划 (ｉＢＯＬ) 提出以后ꎬ全
球研究学者们相继开展了针对各种生物 (包括动物、植物、古植物和微生物等) 的条形码数据库构建工作ꎬ并
集中收录在生命条形码数据系统 (ＢＯＬＤ) 中ꎬ目前该数据库中收录的条形码序列多达 ４６０ 余万ꎬ被广泛用于

各类生物物种的鉴定ꎮ
随着分子生物学技术的快速发展ꎬＤＮＡ 测序技术在短短十年内由传统的一代 Ｓａｎｇｅｒ 测序已快速发展到

二代高通量测序 (如 Ｒｏｃｈｅ ４５４ꎬＩｌｌｕｍｉｎａ ＨｉｓｅｑꎬＩｏｎ ＰＧＭ 等)及三代单分子测序 (ＰａｃＢｉｏ ＳＭＲＴꎬＨｅｌｉｃｏｓ ｔＳＭＳꎬ
Ｏｘｆｏｒｄ Ｎａｎｏｐｏｒｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ)ꎬ为生命体遗传信息的解析带来了新机遇ꎮ 基于 ＤＮＡ 的动物食性分析技术也从

传统的 Ｓａｎｇｅｒ 测序拓展到高通量测序ꎬ使得基于高通量测序的 ＤＮＡ 宏条形码技术被广泛用于动物食性分析

的相关研究中ꎬ极大地促进了应用生态学研究领域的发展ꎮ 本文回顾了常见动物食性分析方法的优缺点、
ＤＮＡ 宏条形码技术的优势及面临的困难和挑战ꎬ并结合食性分析在生态学中的应用现状ꎬ重点对该技术在生

物多样性监测、珍稀濒危动物保护、农业害虫防治等生态研究中的应用前景进行综述ꎬ以期在动物物种识别、
多样性监测、珍惜濒危物种保护、有害生物预防等应用生态学研究领域提供参考ꎮ

１　 动物食性分析常用方法

动物食性分析研究是从营养的角度来探讨动物与自然环境之间的关联性ꎮ 在传统食性分析方法中ꎬ研究

者们最初通过直接观测动物的觅食行为来分析动物的食性ꎬ由此可得到大量有关动物的食性信息ꎮ 但该方法

存在耗时耗力等缺点ꎬ且无法对一些分季节活动或夜间行动的动物进行有效观测ꎮ 因此ꎬ针对不同的动物ꎬ研
究者们往往采用其它更有效的分析方法来进行研究ꎬ各种食性分析方法也应运而生ꎬ例如ꎬ食物残渣观察法、
粪便分析技术、同位素分析法、胃容物分析法等[７—９]ꎮ 随着分子生物学和测序技术的不断发展ꎬ基于 ＤＮＡ 的

分子生物学技术也被广泛用于动物食性分析中ꎮ
１.１　 直接观察法

直接观察法是通过肉眼在一定距离下观察动物取食种类ꎬ将被取食物种记录下来从而确定食物的组

成[１０—１１]ꎮ 或者通过望远镜、红外相机、摄像机等设备与无线电技术相结合来观察动物的取食种类及数量偏好

等[９]ꎮ 该方法非常耗时ꎬ多用于驯养动物的食性分析ꎬ通过提供定量和定类的食物给研究动物ꎬ再根据剩余食

物的数量和种类来确定动物食性的组成[１２]ꎮ 该方法的优点在于操作简易ꎬ让动物在近自然状态下取食ꎬ便于

直接观察动物的取食行为ꎬ对动物不造成损伤ꎬ不干扰动物的觅食行为和活动方式ꎬ是一种较为可靠的分析方

法[１３]ꎮ 直接观察法在食植性动物中应用较多ꎬ在肉食性、杂食性动物中应用较少ꎮ 由于该方法主要通过人为

观测进行判断ꎬ距离远时很难准确辨别动物正在取食的植物种类[１４]ꎮ 此外ꎬ该方法容易受环境多因素干扰ꎬ
使观察动物取食行为存在诸多困难ꎮ 例如ꎬ很难接近野生或隐蔽警惕性高的动物ꎬ一些珍稀濒危物种也很难

被直接观察到[１５]ꎮ
１.２　 利用法

利用法是一种宏观的食性分析方法[１１]ꎮ 利用法一般有剪枝估重法、取食地点检查法和啃食调查法三种ꎬ

８００３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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其中取食地点检查法和啃食调查法最为常用[１２]ꎮ 利用法不会对研究对象造成影响ꎬ属于非损伤性方法ꎬ但会

受一些因素的影响ꎬ存在一定的误差ꎮ 例如ꎬ被取食植物种类存在季节性差异ꎬ动物的取食方式多样ꎬ动物的

分布区和取食区域不一致ꎬ加之ꎬ在与其它动物生态位重叠的情况下ꎬ对研究对象的啃食痕迹很难辨别ꎬ啃食

痕迹在植物的生长季节容易消失[１１]等均会造成追踪误差ꎮ 近年来ꎬ利用法极少单独使用ꎬ有时被用于调查有

蹄类对植物群落的利用和对森林的危害ꎬ偶尔也用于辅助其它方法检测动物的食性[１２ꎬ１６]ꎮ
１.３　 胃容物分析法

胃容物分析法以胃内食物残渣的形态学显微鉴定结果为依据ꎬ是分析有蹄类动物食性的经典方法[１２]ꎮ
该方法关键在于采集足够的植物样本和动物胃内容物中的植物组织进行比较ꎬ可确定到种属[１３]ꎬ被广泛应用

于草食动物[１３ꎬ１７]ꎮ 此法属于损伤性取样ꎬ适用于意外死亡、病死或冻死的个体ꎬ不适用于珍稀濒危物种[１８]ꎮ
胃容物分析法的步骤一般分为取样、冲洗筛选、鉴别分类和结果分析[１２]ꎮ 此法较直接观察法的优点是不需对

物种进行跟踪ꎬ不以采食地点作为主要依据ꎬ且操作及设备简单ꎬ成本较低ꎬ对物种解剖得到胃样即可进行分

析[１３ꎬ１９]ꎮ 该方法已被用于黑麂[２０]、鬣羚[２１]、松鼠[２２]、跳鼠[２３] 等食植性动物的食性分析ꎮ 然而ꎬ由于该法工

作量较大ꎬ操作复杂ꎬ无法确定动物自由生活条件下所取食的全部食物种类ꎬ对形态学相近的食物分辨率低ꎬ
早期在啮齿动物营养生态学研究中应用较多ꎬ目前已很少使用ꎮ
１.４　 稳定同位素技术

动物体内的同位素组成通常反映和整合了它们在一段时间内的饮食ꎬ从几个小时到几年甚至到一生ꎮ 当

动物的生活环境发生变化或迁移到一个新的环境时ꎬ动物的同位素组成也会随之变化ꎮ 因此ꎬ动物的稳定同

位素特征能够真实地反映某一时期动物的食物来源、栖息地、分布和活动轨迹[２４]ꎮ 稳定同位素技术通过碳、
氮稳定同位素放射性标记技术对动物食性进行研究[２５]ꎮ 该技术自 ２０ 世纪 ６０ 年代取得突破性进展以来ꎬ已
被广泛用于生态学中的食性研究[２６]ꎮ 该法的分析依据是稳定同位素的值在捕食者与食物间存在差异ꎬ碳稳

定同位素可指示食物来源及海域差异ꎬ氮稳定同位素可以判定物种在食物链中的地位和营养层次[２７]ꎮ 稳定

同位素技术可以反映动物长期的食性信息[２８]ꎬ甚至可通过古化石确定灭绝物种的食性信息[２９]ꎬ目前ꎬ该方法

已被成功用于水生生物[３０]、食草动物[３１—３２]的食性研究及动物跨时间尺度的食性分析[３３—３４]ꎬ为动植物食物网

关系及生态群落结构的研究提供了理想的工具ꎮ
１.５　 粪便显微鉴定法

粪便显微鉴定法是一种利用显微组织学技术对动物粪便进行分析ꎬ通过对粪便中植物角质层留有的表皮

细胞印迹进行鉴定从而确定植物的组成和种类[１２]ꎮ 该法因取样容易ꎬ分析结果可靠ꎬ成本较低ꎬ对动物无损

伤等优点在动物食性分析中得以普遍应用ꎬ尤其在珍稀濒危动物的食性研究中应用较多[１６]ꎮ 许多研究认为

粪便显微分析法可准确鉴定动物的食物组成ꎬ甚至比胃容物分析法更为准确[１２]ꎬ已被用于啮齿动物[３５—３６]、大
型食草动物的食性分析[３７—４０]ꎮ 但该法也存在耗时耗力ꎬ对镜检者的经验要求高ꎬ动物对不同植物的消化作用

不同而导致可供辨认的植物表皮细胞存在一定偏差等缺点[１１ꎬ４１—４３]ꎮ 目前该方法主要用于植食性动物的食性

分析ꎬ在肉食性、杂食性脊椎动物及昆虫等无脊椎动物中的食性分析较罕见ꎮ
１.６　 传统粪便 ＤＮＡ 分析技术

传统粪便 ＤＮＡ 分析技术始于 ２０ 世纪 ９０ 年代ꎬ其原理是利用遗传信息载体 ＤＮＡ 来分析动物的食性[４４]ꎮ
基于粪便 ＤＮＡ 的食性分析方法有两种:基于 ＰＣＲ 鉴定和基于序列鉴定ꎮ 基于 ＰＣＲ 鉴定是利用分子生物学

手段提取动物粪便 ＤＮＡꎬ通过 ＰＣＲ 扩增和电泳来检测猎物ꎮ １９９２ 年ꎬＰＣＲ 鉴定首次被用于棕熊的食性分

析[４５]ꎬ掀起了基于 ＰＣＲ 鉴定的食性分析热潮ꎮ 该方法可以定量分析动物的食性组分ꎬ但需要事先了解捕食

者的潜在猎物ꎬ据此设计特异性 ＰＣＲ 引物ꎬ不适用于取样量大的研究ꎮ 基于序列鉴定是在 ＰＣＲ 的基础上进

行一代 Ｓａｎｇｅｒ 测序ꎬ通过一段或几段基因序列ꎬ来鉴定物种ꎬ从而确定动物的食性ꎮ 该法具有干扰少ꎬ可获得

性高、非损伤性取样、容易辨认等优点[４６]ꎬ在野生动物的食性分析中有广泛的应用[４７]ꎮ 此法也存在局限性ꎬ
例如ꎬ该法取样为粪便ꎬ而粪便中的遗传物质极易受环境等因素的干扰产生降解ꎬ容易导致 ＰＣＲ 扩增失败ꎬ或
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者提取的 ＤＮＡ 片段较短ꎬ从而影响结果的准确性ꎬ且在检测的过程中要使用专用的试剂盒进行操作ꎬ价格昂

贵ꎬ工作量大[４８]ꎬ这些因素都在一定程度制约了该方法的应用ꎮ
１.７　 ＤＮＡ 宏条形码技术

ＤＮＡ 宏条形码 技术是在测序技术高速发展的基础上快速兴起的食性分析新技术ꎬ也是传统粪便 ＤＮＡ 技

术的进一步拓展和延伸ꎮ 该方法是以高通量测序技术为标准ꎬ通过获取生物特异性 ＤＮＡ 条形码序列对生物

进行物种识别和鉴定ꎮ 其原理是通过对粪便、胃内容物、肠内容物等进行取样并提取 ＤＮＡꎬ然后在聚合酶链

式反应中使用通用引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ并使用高通量测序技术进行测序ꎬ以产生数千至数百万条 ＤＮＡ 条形

码ꎬ通过条形码进行物种鉴定ꎬ可以确定物种及其取食的范围ꎬ并评估总体生物多样性[４９]ꎮ 它是一种跨学科

的方法ꎬ将传统的生态学与深入的分子生物学方法及先进的计算工具有机结合ꎬ目前已被广泛运用到动物食

性分析、生态环境监测、物种保护、资源管理、生物量估测、生态评估、入侵生物防护和治理等方面ꎬ在生物多样

性研究领域中具有重要的作用[５０—５６]ꎮ Ｅｇｅｔｅｒ 等[５７] 利用高通量测序技术对褐家鼠(Ｒａｔｔｕｓ ｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ)、小鼠

(Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ)和普通刺猬(Ｅｒｉｎａｃｅｕｓ ｅｕｒｏｐａｅｕｓ) 摄食蛙的种类进行研究ꎬ发现与形态学显微分析相比ꎬ高通

量测序技术将胃内容物中蛙的检测率从 ２％提升到 ７０％ꎮ Ｓｏｎｓｔｈａｇｅｎ 等[５８]使用 ＤＮＡ 宏条形码技术从太平洋

海象粪便样本中识别到其潜在的重要猎物类群ꎬ为北极海象饮食变化提供了重要信息ꎮ 杨雄威等[５９] 用 ＤＮＡ
宏条形码技术检测了华南野猪的食性ꎬ探讨了野猪食性与其肠道微生物的关系ꎮ ＤＮＡ 宏条形码技术由于不受

动物摄食种类的限制ꎬ可广泛用于脊椎动物和无脊椎动物、植食性动物、肉食性动物和杂食性动物的食性分

析ꎬ该方法的出现将取代传统的粪便 ＤＮＡ 分析方法ꎬ弥补一代测序方法的缺陷和不足ꎬ是目前应用最为广泛

的食性分析技术ꎮ

图 １　 基于 ＤＮＡ 宏条形码技术的动物食性分析常见取样策略

　 Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎｌｙ ｕｓｅｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ ａｎｉｍａｌ ｄｉｅｔ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ

２　 ＤＮＡ 宏条形码技术在动物食性分析中的应用

基于 ＤＮＡ 宏条形码技术的动物食性分析基本流程

为:样本采集、基本形态鉴定后对样本物种进行描述和

记录→提取样本中食物残留 ＤＮＡ→选择分辨率高且通

用性好的 ＤＮＡ 条形码引物进行基因片段的 ＰＣＲ 扩增

→高通量测序得到 ＤＮＡ 序列→对数据进行整理、筛选、
比对ꎬ并与相关的数据库进行比对→物种鉴定、统计→
确定食性[６０]ꎮ 在该流程中ꎬＤＮＡ 提取多基于经典的

ＣＴＡＢ 法[６１]ꎬ有时会采用商业试剂盒提取ꎮ 对于 ＰＣＲ
的目标基因ꎬ动物常用线粒体细胞色素 Ｃ 氧化酶 Ｉ 基因

(ＣＯＩ) [６] 及部分 ｒＤＮＡ[６２]ꎬ植物常用 ＩＴＳꎬｍａｔＫꎬ ｔｒｎＨ￣
ｐｓｂＡꎬｒｂｃＬꎬｔｒｎＬ 等[６３—６７]ꎬ鉴定时常用两个或多个基因片

段组合ꎮ 测序时普遍采用 Ｒｏｃｈｅ ４５４ 或 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 等测序

平台进行高通量测序ꎬ所得到的数据经过数据拆分、去
引物序列、双末端序列(Ｐａｉｒｅｄ￣Ｅｎｄ Ｒｅａｄｓ) 拼接、标签

序列的质量和长度过滤、截取等步骤ꎬ再除去除嵌合

体[６８]ꎬ获得最终需要的序列ꎬ再基于该序列进行数据库比对、分析及物种鉴定[６９—７１]ꎮ
ＤＮＡ 宏条形码技术与其他动物食性分析方法相比ꎬ其研究对象更为广泛ꎮ 既可用于脊椎动物的食性分

析ꎬ也可用于无脊椎动物如水蛭、蜜蜂等动物的食性分析ꎮ 该技术和以往的技术相比ꎬ最大的优势在于分析不

受取样类型的限制ꎮ 根据研究对象的不同ꎬ动物的摄食取样可为胃内容物、肠道内容物、花粉、血液、粪便、食
团等(图 １)ꎬ这里重点对不同取样类型的动物食性相关研究现状进行综述ꎮ
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２.１　 胃内容物取样

在动物食性分析中ꎬ对胃内容物进行取样检测食性组成在鱼类中研究较多ꎮ Ｃｌａｒｋｅ 等[６２] 使用 １８Ｓ 核糖

体 ＤＮＡ 和 ＣＯＩ 基因通过高通量测序确定了四种蛇鼻鱼和一种深海鱼胃内容物的物种组成ꎬ发现前四种鱼以

两足类、幼足类和桡足类动物为主食ꎬ而后一种鱼则以虹吸类动物为主食ꎮ 五种鱼类的胃内容物中都存在腔

肠动物和其他胶状猎物的 ＤＮＡꎬ这表明ꎬ迄今为止ꎬ这些类群在低等鱼类饮食中的重要性被低估ꎮ 该研究确

定了中低等鱼类在海洋中的营养地位和作用ꎬ并为生态系统的功能研究提供了重要参考ꎮ 孙鹏等[７２] 利用

ＤＮＡ 宏条形码技术分析不同龄组黑鲷的食性异同ꎬ在黑鲷胃内容物中鉴定出 ４１ 属 ６２ 种饵料生物ꎬ与传统食

性分析方法相比ꎬ该法在黑鲷的食性分析中显示了较高的灵敏性ꎮ
２.２　 肠内容物取样

与胃内容物取样相似ꎬ研究者也通过取样肠内容物作为动物食性分析的样本进行研究ꎮ 例如ꎬ为了解白

令海东部北极七鳃鳗的摄食情况ꎬＳｈｉｎｋ 等[７３]采用肠道内容物对北极七鳃鳗的食物组成进行分析ꎬ通过 ＤＮＡ
宏条形码技术鉴定了 １０ 个鳍刺鱼类群ꎬ首次报道了六个北极七鳃鳗的捕食类群ꎮ 该研究证实了北极七鳃鳗

是一种肉食性动物ꎬ并突显了基于肠道内容物取样的 ＤＮＡ 宏条形码技术在动物食性分析相关研究中的应用

价值ꎮ Ｂｒａｎｄｌ 等[７４]利用肠内容物 ＤＮＡ 宏条形码技术检测了四种隐底栖礁鱼的食性ꎬ结果揭示了隐底栖礁鱼

类物种之间强烈的生态分化由饮食结构、生理特点、猎物可获得性等因素共同驱动ꎬ该研究为基于肠内容物取

样的 ＤＮＡ 宏条形码食性分析提供了很好的范例ꎮ
２.３　 花粉取样

随着人类对地球生态环境的干扰加剧ꎬ生态环境正面临着传粉者减少这一问题ꎬ加深对传粉者栖息地整

个植物传粉网络的了解十分必要ꎮ 通过对传粉昆虫身体或蜂蜜中的残余花粉取样ꎬ利用 ＤＮＡ 宏条形码技术

可以解析昆虫采蜜的种类和取食偏好ꎮ Ｇａｌｌｉｏｔ 等[７５] 在春季对六个山区半天然草场中采集花粉、花蜜活跃的

昆虫进行捕捉ꎬ并收集昆虫身体上携带的花粉ꎬ基于宏条形码技术ꎬ使用 ＩＴＳ２ 和 ｒＤＮＡ 序列对花粉所属植物

物种进行鉴定ꎮ 结果表明 ８２％的昆虫携带花粉ꎬ４４％的昆虫携带两属以上植物的花粉ꎮ 该研究表明以花粉为

样本的 ＤＮＡ 宏条形码可准确提供植物￣昆虫网络信息ꎮ Ｍｉｌｌａ 等[７６] 利用 ＤＮＡ 宏条形码技术探究了澳大利亚

东部和西部六个生物区 １５ 份蜂蜜样本的花粉源ꎬ结果表明ꎬ基于花粉的 ＤＮＡ 宏条形码技术是检测蜜源植物

和蜜蜂饮食结构的一种强大而稳健的方法ꎬ对蜜蜂花卉资源的实时监测具有重要的应用价值ꎮ
２.４　 血液取样

以吸血动物吸取的血液 ＤＮＡ 为样本ꎬ基于 ＤＮＡ 宏条形码技术对摄食物种进行检测ꎬ是一种新颖的取样

监测方法ꎮ 该方法可以收集很难获得的血液组织样本ꎬ特别适用于监测具有挑战性的陆生哺乳动物的生物多

样性ꎬ具有广泛的应用前景ꎮ 例如ꎬ对于胆小、昼伏夜出、具危险性或栖息在人难以接近的地方等难以监测的

脊椎动物ꎬＫｅｎｔ 和 Ｎｏｒｒｉｓ[７７]开发了一套基于脊椎动物特异性引物的宏条形码技术ꎬ用于鉴定蚊子野外采集血

液的哺乳动物宿主ꎮ 该方法可从一只蚊子身上检测出多种哺乳动物的血液ꎬ这种诊断分析方法极有价值ꎬ为
基于血液的物种鉴定开启了研究的大门ꎮ 蜱是蜱媒传染病的重要来源ꎬ有研究利用 ＤＮＡ 宏条形码对野外采

集的 ６１ 只蜱的取食血液进行属级和种级鉴定ꎬ结果表明 ＤＮＡ 宏条形码可作为一种有价值的、可靠的方法用

于鉴别病媒中未知的血媒[７８]ꎮ 此外ꎬ有研究表明哺乳动物的血液 ＤＮＡ 在吸血水蛭的身体里大概可以保留 ４
个月[７９]ꎬ吸血陆生水蛭摄取的脊椎动物血液是一个可靠的物种多样性 ＤＮＡ 来源ꎬ越来越多地被用于检测不

同生境的生物多样性[８０—８１]ꎮ
２.５　 粪便取样

粪便取样是基于 ＤＮＡ 宏条形码技术的动物食性分析使用最为广泛的取样方法ꎮ 对野生动物或珍稀濒危

动物而言ꎬ粪便取样是最适合的非损伤性取样方式ꎬ可在样本中提取到不同生物类型的 ＤＮＡꎬ有效确定肉食

性、植食性及杂食性动物的食性组成[８２]ꎮ 粪便是否新鲜是 ＤＮＡ 质量的关键ꎬ直接关系到 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 扩

增效果ꎮ 粪便的采集部位也是粪便 ＤＮＡ 质量的影响因素ꎬ把粪便的核心、中层和最外层进行混合后物种的检
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出率明显提高ꎬ特别是对于食入量少的动物[８３]ꎮ Ｅｒｉｃｋｓｏｎ 等[８４]研究表明同一份粪便样本不用重复取样ꎬ样本

间差异不显著ꎮ 基于粪便取样的 ＤＮＡ 宏条形码技术可为无法直接观察取食行为的动物食性分析提供新思

路ꎬ在珍惜濒危动物的食性研究中有广泛的应用前景ꎮ Ｇｕｉｌｌｅｒａｕｌｔ 等[８５] 对欧洲鲶鱼(Ｓｉｌｕｒｕｓ ｇｌａｎｉｓ)进行食性

分析ꎬ经粪便 ＤＮＡ 宏条形码鉴定出有 １１ 种鱼类是欧洲鲶鱼的猎物ꎬ表明该物种在生物多样性中伴有重要的

角色ꎬ为物种的引入和保护提供了科学依据ꎮ 陆琪等[８６]利用 ＤＮＡ 宏条形码技术有效分析了四川卧龙保护区

雪豹的食性ꎬ发现野生大型有蹄类动物是雪豹最主要的食物ꎮ 刘刚等[８７] 基于粪便取样ꎬ利用 ＤＮＡ 宏条形码

技术ꎬ对易危物种大鸨(Ｏｔｉｓ ｔａｒｄａ)进行了食性分析ꎬ为保护部门有效保护和恢复大鸨栖息地提供了依据ꎬ同
时为分子食性分析方法用于其他动物的觅食生态学研究提供了示范ꎮ
２.６　 食团取样

尽管非损伤性粪便取样是目前使用最多的动物食性分析取样策略ꎬ但对某些动物并不适用ꎮ 例如ꎬ在海

鸟的栖居地ꎬ经常有大量的排泄物ꎮ 通常情况下ꎬ海鸟不会产生固体状的粪便ꎬ而是喷出液体状的粪便ꎬ这使

得采集一次完整性的粪便样本变得困难ꎮ 鸟类经过漫长的演化而具有特定的消化系统ꎬ它们能够将食物不经

过咀嚼囫囵吞下ꎬ但是骨骼、毛发等难以消化的东西ꎬ鸟类会以食团的方法将其吐出ꎬ而不像其它脊椎动物以

粪便的方式排出ꎮ 因此ꎬ鸟类吐出的食团就可作为分析他们食性的样本ꎮ Ｏｅｈｍ 等[８８] 对鸬鹚的食团、粪便及

吐出的鱼类样本进行取样研究ꎬ发现从食团中获取到的物种信息最全面ꎮ 相比之下ꎬ从粪便中获得的饮食信

息最少ꎬ也最不稳定ꎮ Ｈａｃｋｅｒ 等[８９]对取自中国青藏高原的 ４５ 个鸟类食团进行宏条形码分析ꎬ检测到了 ４ 种

猛禽及 １１ 种猎物ꎬ该方法对其他猛禽具有广泛的适用性ꎬ并证实了基于食团取样的 ＤＮＡ 宏条形码技术在非

入侵式研究鸟类食性及生物多样性方面具有重要潜力ꎮ

３　 动物食性分析在生态学中的常见应用

动物的摄食过程是生态系统中能量传递的基础ꎬ物种的食性关系是生态系统结构的重要组成部分[９０]ꎮ
目前ꎬ鉴于 ＤＮＡ 宏条形码技术灵敏性高、成本低、取样范围广等优点ꎬ其已被广泛用于脊椎动物和无脊椎动物

的食性分析ꎬ能实现对入侵物种、濒危物种和稀有物种进行快速检测ꎬ对动物的生活习性和活动范围有更深的

了解ꎬ在生态学研究领域中发挥着重要的作用ꎮ
３.１　 珍稀濒危动物保护

物种灭绝会导致生态系统失衡ꎬ食物链间的相互联系被打断ꎮ 因此ꎬ及时分析珍稀濒危动物的食性对保

护方案的设计尤为重要ꎮ 对濒危或稀有动物而言ꎬ通过直接观测法获取其食性数据极为困难ꎬＤＮＡ 宏条形码

技术可以解决这一瓶颈ꎬ通过粪便取样和高通量测序可以快速获取这类物种的食性数据[９１—９２]ꎬ在珍惜濒危动

物的保护研究中发挥着重要作用ꎮ
Ｑｕéｍéｒé 等[９３]用 ＤＮＡ 宏条形码技术对濒危物种金冠狐猴(Ｐｒｏｐｉｔｈｅｃｕｓ ｔａｔｔｅｒｓａｌｌｉ)进行食性分析ꎬ揭示了金

冠狐猴的饮食结构和饮食多样性ꎬ为该物种的生态保护提供了理论依据ꎻＧｅｂｒｅｍｅｄｈｉｎ 等[９４]利用 ＤＮＡ 宏条形

码技术通过粪便取样对埃塞俄比亚特有的珍稀濒危野山羊开展食性分析ꎬ发现其与家养山羊的饮食结构存在

较大重叠ꎬ导致两物种间的食物竞争ꎬ随着家养山羊数量的日益增多ꎬ对濒危的野山羊造成了严重威胁ꎬ可据

此制定相关保护策略ꎬ对该物种进行重点保护ꎻ加州田鼠是北美最濒危的哺乳动物之一ꎬ田鼠对芦苇有强烈的

营养依赖ꎬ芦苇是其首选的摄食种类ꎮ 为此ꎬＣａｓｔｌｅ 等[９５]利用粪便 ＤＮＡ 宏条形码方法对野生觅食田鼠的食物

组成进行分析ꎬ以确定野生觅食田鼠的食性是否受植物物种多样性的影响ꎬ该研究有助于提高加州濒危田鼠

保护计划的成功率ꎬ包括圈养繁殖和栖息地恢复ꎻ盲洞鳗(Ｏｐｈｉｓｔｅｒｎｏｎ ｃａｎｄｉｄｕｍ)是澳大利亚西北部发现的一

种稀有的地下水栖息物种ꎬＷｈｉｔｅ 等[９６]利用宏条形码技术对该物种进行食性分析ꎬ有效地检测出其觅食行为

和生活习性ꎬ为该物种的保护提供了重要依据ꎻ欧洲池龟是欧洲湿地的一种标志性淡水物种ꎬ在瑞士被列为极

度濒危物种ꎬＤｕｃｏｔｔｅｒｄ 等[９７]对欧洲池龟的饮食进行了非损伤性粪便取样分析ꎬ结果表明该物种属于广谱的食

植性动物ꎬ对生态环境中的其它物种不构成威胁ꎬ这为重新引入该物种的国家保护计划提供了生态安全依据ꎮ

２１０３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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由此可见ꎬ基于 ＤＮＡ 宏条形码技术的动物食性分析在各国珍稀、濒危动物的物种监测和保护中发挥着重要的

作用ꎬ在未来的发展中必不可缺ꎮ
３.２　 生物多样性监测

受人类活动的影响ꎬ全球生物多样性已严重退化ꎬ其中以动物多样性衰退最为显著ꎮ 物种的减少和灭绝

在全球范围内不断加剧ꎬ这使得人类必须以更快、更科学、更精准的技术手段去认识自然和监测生物多样性ꎮ
开展生物多样性调查ꎬ对制定生物保护和管理战略至关重要ꎮ 传统的生物多样性调查耗时、费力ꎬ且往往不能

监测到早期的外来入侵物种或警觉性高的动物种ꎬ而宏条形码技术的发展为可靠的生物多样性监测带来了新

机遇[９８]ꎮ 基于 ＤＮＡ 宏条形码技术的动物食性分析是一种灵敏度高的方法ꎬ有潜力迅速评估当地的生物多样

性和受威胁物种的状况[９９]ꎮ
物种组成和饮食信息数据可以帮助我们更好地理解研究区域的生态系统及食物网的结构和功能ꎬ对了解

多物种共存机制、保护生物多样性具有重要意义ꎮ 邵昕宁等[１００]对四川甘孜藏族自治州新龙县和石渠县的野

生食肉动物粪便样本进行采集ꎬ对其中的 ７ 种食肉动物进行了食性分析ꎬ结果显示该区域有豹猫(Ｐｒｉｏｎａｉｌｕｒｕｓ
ｂｅｎｇａｌｅｎｓｉｓ)、赤狐(Ｖｕｌｐｅｓ ｖｕｌｐｅｓ) 两种中小型食肉动物ꎬ有狼、棕熊、豹等 ５ 种大型食肉动物ꎮ 狼、狗、棕熊主要

以偶蹄目动物为主要食物源ꎬ豹猫和赤狐主要以啮齿目和兔形目等小型哺乳动物为食ꎬ豹和雪豹则主要以偶

蹄目动物为食ꎮ 该研究突出了粪便 ＤＮＡ 和宏条形码技术在食肉动物多样性调查及食性分析中的高效应用ꎬ
为今后生物多样性调查和食物网研究提供了技术参考和指导ꎮ

基于无脊椎动物的食物 ＤＮＡ 取样ꎬ利用 ＤＮＡ 宏条形码技术进行分析ꎬ是调查脊椎动物物种多样性的一

种高效方法ꎮ Ａｂｒａｍｓ 等[１０１]利用红外相机捕捉、ＤＮＡ 宏条形码技术对水蛭的猎物进行哺乳动物多样性检测ꎬ
结果表明ꎬ两种检测方法所得数据相同ꎬ对水蛭开展食性分析可作为研究和监测热带雨林哺乳动物物种多样

性的有效手段ꎬ其精准性类似于红外相机捕捉ꎬ而高效率、低成本等优点更优于红外相机捕捉ꎬ可应用于野生

动物种群管理的长期调查中ꎮ Ｌｙｎｇｇａａｒｄ 等[１０２]利用Ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ 技术对来自墨西哥和加拿大的 １２ 种水蛭开

展了食性分析ꎬ检测出脊椎动物、无脊椎动物等多种类型的猎物ꎬ该研究表明淡水水蛭可作为动物生物多样性

研究的重要监测工具ꎮ Ｊｉ 等[１０３]利用 ３０４６８ 只水蛭吸食的血液 ＤＮＡ 来检测云南哀崂山保护区脊椎动物的多

样性ꎬ展示了使用无脊椎动物衍生的 ＤＮＡ 来评估自然保护区脊椎动物分布情况的可行性ꎮ
３.３　 农业害虫防治

随着世界人口的日益增长ꎬ粮食紧缺的问题显著突出ꎬ增加粮食产量是解决问题的方法之一ꎮ 粮食除了

在种植和储存的过程有损失外ꎬ还受生物因素的影响ꎬ虫害对作物的损害是导致产量减少的生物因素之

一[１０４]ꎮ 伴随着农业技术的改变和发展ꎬ农业害虫的种群分布和活动范围也在变化ꎬ这些都对害虫的监测和

治理提出了新挑战[１０５—１０６]ꎮ 以农药为代表的化学防治ꎬ是消灭害虫最常用的方式ꎬ但大量采用化学防治会污

染环境和农产品ꎬ生物防治则可以减少这些副作用ꎮ 农业害虫的捕食性天敌可在农田、林区和农作物中有效

控制害虫种群的发展和蔓延ꎮ 自然界中农业害虫天敌种类多、分布广ꎬ对害虫的种类和数量具有控制作用ꎬ利
用此性质对害虫进行防治是生物防治的重要组成部分[１０７]ꎮ

通过 ＤＮＡ 宏条形码技术厘清害虫与农作物的关系、天敌与猎物间的捕食关系并运用于害虫防控ꎬ是生物

防治的代表ꎬ可最终确定自然害虫调节的关键生态驱动因素ꎮ 基于 ＤＮＡ 宏条形码的动物食性分析技术在农

业害虫防治中的意义在于:第一ꎬ构建捕食性天敌的 ＤＮＡ 宏条形码数据库ꎬ可以使人们快速、准确地进行天敌

物种鉴定ꎻ第二ꎬ利用 ＤＮＡ 宏条形码对捕食性天敌进行研究ꎬ可以快速鉴别隐存种、以及发育阶段不同的物

种ꎻ第三ꎬ对天敌进行食性结构和活动区域的探索ꎬ有利于农业、林业、牧业等害虫的生物治理ꎮ 钟文涛[１０４] 基

于宏条形码技术对不同生境中拟环纹豹蛛的天然食性进行了分析ꎬ揭示了拟环纹豹蛛在生物害虫防控中的重

要作用ꎬ为保蛛控虫提供了新的理论依据和科学信息ꎮ Ｓｏｗ 等[１０８] 利用宏条形码技术解析了拟寄生生物与作

物害虫宿主的相互关系ꎬ结果表明宏条形码技术与传统饲养方法相结合ꎬ可更好地理解拟寄生生物与宿主间

的相互关系ꎬ为经典生物防控技术的发展提供有效的物种信息ꎮ Ｃｏｈｅｎ 等[１０９] 对常见的一种食虫蝙蝠

３１０３　 ８ 期 　 　 　 严丽君　 等:动物食性分析在生态学中的应用研究进展———基于 ＤＮＡ 宏条形码技术 　
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(Ｐｉｐｉｓｔｒｅｌｕｓ ｋｕｈｌｉｉ)进行食性分析ꎬ发现其食用 ２７ 种害虫ꎬ这种蝙蝠提供了重要的害虫防控服务ꎬ在当地的农

业生态系统中发挥着重要的作用ꎮ Ｗｈｉｔｂｙ[１１０] 等研究了美国玉米田间红蝙蝠(Ｌａｓｉｕｒｕｓ ｂｏｒｅａｌｉｓ)和大棕蝙蝠

(Ｅｐｔｅｓｉｃｕｓ ｆｕｓｃｕｓ)的饮食ꎬ证实了甲虫(鞘翅目)和飞蛾(鳞翅目)分别是大棕蝙蝠和红蝙蝠最常见的猎物ꎬ提
出由于大棕蝙蝠和红蝙蝠的害虫防治服务并没有完全重叠ꎬ因此ꎬ要使蝙蝠的虫害防治服务呈现最大化ꎬ一个

多样化的蝙蝠群落是必不可少的ꎮ
鸟类在许多农业生态系统中提供害虫控制服务ꎬ在其它生态系统中则有中性或负面的生态影响(损害)ꎮ

Ｇａｒｆｉｎｋｅｌ[１１１]等以食虫鸟类对邻近伊利诺斯州草原的玉米和大豆作物的间接影响展开研究ꎬ通过宏条形码技

术对鸟类的粪便 ＤＮＡ 进行检测发现许多鸟类粪便样本中含有农业益虫节肢动物和已知玉米害虫的 ＤＮＡꎬ但
很少有大豆害虫的 ＤＮＡꎬ该研究首次证明了鸟类可以为玉米田提供大量的、有经济价值的服务(玉米害虫防

控)ꎬ但间接对大豆作物造成损害ꎮ 该研究从食性分析的角度证实了鸟类对农业生态系统的双重影响ꎮ

４　 小结与展望

采用 ＤＮＡ 宏条形码技术对动物食性进行分析可以基于条形码设计通用引物ꎬ对较短的、易降解的 ＤＮＡ
片段扩增和测序ꎬ对样品的要求较低ꎬ取样方式多样ꎻ通过序列的种类数与序列的相对丰度可分别实现食物种

类定性和半定量分析[１１２]ꎬ所得数据准确性高ꎬ平台间可共享数据结果ꎬ具有高通量、高灵敏度、高效、低样本

量要求等优点[１１３]ꎮ 据中国学者对 １９９６—２０１９ 年间基于 ＤＮＡ 分子生物学食性研究领域的最新文献统计分

析ꎬ发现 ２０１４ 年以后ꎬ基于 ＤＮＡ 宏条形码技术的食性分析迎来了高速发展期ꎬ研究规模和范围也不断扩大ꎬ
在生物多样性监测、濒危物种保护及农业害虫防治等分子生态研究领域中发展活跃[１１４]ꎮ ＤＮＡ 宏条形码技术

有时也会与稳定同位素技术相结合ꎬ取长补短ꎬ前者反映动物短期的摄食情况ꎬ后者反映动物长期的摄食情

况ꎬ共同用于生物群落中复杂食物网及营养动力学研究[１１５]ꎮ 然而ꎬ受生物和技术因素影响ꎬ该方法仍存在一

定的局限性:(１)生物因素ꎮ 受动物消化过程的影响ꎬ样品组织在不同局部检测出的物种数目可能存在差别ꎮ
此外ꎬ在取样和样本处理等过程中ꎬ会存在交叉污染或引入污染等问题ꎬ在后续高通量测序中形成干扰[１１６]ꎻ
(２) 技术因素ꎮ 对于 ＤＮＡ 严重降解的样品ꎬＰＣＲ 扩增失败率高ꎬ从而影响物种的检出率[１１７]ꎮ 此外ꎬ在动物

食性分析中ꎬ目标 ＤＮＡ 有时种类繁多ꎬ通用引物对某些物种可能会失灵ꎬ在片段扩增时会导致数据丢失或失

真等情况ꎬ从而影响结果的完整性ꎮ 对于研究较少的自然区域ꎬ可能存在较多未知物种ꎬ当地物种的数据库往

往匮乏或不全ꎬ从而影响物种鉴定[１１３]ꎬ这些技术方面的因素均会影响宏条形码对动物食性分析的准确性ꎮ
目前ꎬＤＮＡ 宏条形码技术仍是分子生态学领域动物食性分析相关研究中最为常用的技术ꎬ鉴于其显著的

优势和不断发展完善ꎬ该技术现有的一些缺陷和瓶颈很可能会得到解决ꎬ在未来十年内持续保持迅猛的发展

势头[５４]ꎮ 随着测序技术的快速发展ꎬ新的三代长读长测序仪器ꎬ如太平洋生物科学 Ｓｅｑｕｅｌ 平台ꎬ可以通过长

高保真的 ＤＮＡ 条形码提高物种的分类分辨率[１１８—１１９]ꎮ 三代长读长纳米孔测序设备由于成本低ꎬ移动便携ꎬ也
越来越受欢迎ꎮ 由牛津纳米孔技术公司(ＯＮＴ)生产的便携式 ＤＮＡ 三代测序仪(ＭｉｎＩＯＮ)已被用于细菌[１２１]、
蓝藻[１２２]、真菌[１２３]、病毒[１２４]、节肢动物[１２５]等生物物种的快速检测和分析ꎬ在生态监测、物种多样性评估、临床

诊断、群落系统发育结构研究中开始崭露头角ꎬ但在动物、植物等高等真核生物中的研究还相对较少[１２６]ꎮ
Ｍｅｎｅｇｏｎ 等[１２０]基于 ＭｉｎＩＯＮ 测序仪搭建了野外便携式物种 ＤＮＡ 检测实验室并模拟热带环境检测其 ＤＮＡ 条

形码研究性能ꎬ发现其可以准确识别两栖类、爬行类及哺乳动物等不同的脊椎动物物种ꎬ为野外快速开展

ＤＮＡ 条形码研究开辟了新思路[１２０]ꎮ Ｐｏｍｅｒａｎｔｚ 等在厄瓜多尔乔科奥雨林这一生物多样性热点地区测试了基

于 ＭｉｎＩＯＮ 测序仪的实时 ＤＮＡ 条形码技术在生物物种鉴定中的可行性ꎬ结果表明纳米孔测序可以快速准确

地识别物种ꎬ是快速和便携式 ＤＮＡ 条形码的一种经济有效方法ꎬ为加速边远地区生物多样性的研究和保护带

来新希望[１２７]ꎮ Ｂａｌｏｇ̌ｌｕ 等[１２８]对纳米孔测序用于 ＤＮＡ 宏条形码技术的可行性进行了研究ꎬ结果表明在提高测

序准确率后ꎬ纳米孔测序可以用于宏条形码分析ꎬ这为宏条形码技术的测序方式提供了新选择ꎮ Ｓｅｍｍｏｕｒｉ
等[１２９]利用基于三代纳米孔测序的 ＤＮＡ 宏条形码技术研究了比利时北海部分区域的浮游动物群落组成ꎬ证

４１０３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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明该方法可以高分辨地检测浮游动物ꎮ 尽管三代测序技术在过去十年内发展迅猛ꎬ但目前基于三代测序的物

种鉴定大多还需要 ＰＣＲ 这一环节ꎬ基于三代测序的 ＤＮＡ 宏条形码技术也刚出现ꎬ其准确性还有待在各个生

物类群中检验ꎮ 随着科学家们对三代测序技术的不断改进及数据分析处理软件的不断革新ꎬ相信基于三代测

序无 ＰＣＲ 扩增的 ＤＮＡ 宏条形码技术必将能实现ꎬ目前 ＰＣＲ 这一环节所存在的问题便会引刃而解ꎬ基于该技

术的动物食性分析也将在生态学各研究领域中持续发光发热ꎬ期待更多的科学家将其充分利用ꎬ探索更多深

奥且富有意义的自然科学问题ꎮ
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Ｇｒａｙ Ｔ Ｎ Ｅꎬ Ｈａｎｓｅｎ Ｔꎬ Ｈｏａ Ａ Ｎ Ｑꎬ Ｎｏｅｒ Ｃ Ｌꎬ Ｈｅｉｓｅ￣Ｐａｖｌｏｖ Ｓꎬ Ｐｅｄｅｒｓｅｎ Ａ Ｆ Ｓꎬ Ｒａｍａｍｏｎｊｉｓｏａ Ｊ Ｃꎬ Ｓｉｄｄａｌｌ Ｍ Ｅꎬ Ｔｉｌｋｅｒ Ａꎬ Ｔｒａｅｈｏｌｔ Ｃꎬ

Ｗｉｌｋｉｎｓｏｎ Ｎꎬ Ｗｏｏｄｃｏｃｋ Ｐꎬ Ｙｕ Ｄ Ｗꎬ Ｂｅｒｔｅｌｓｅｎ Ｍ Ｆꎬ Ｂｕｎｃｅ Ｍꎬ Ｇｉｌｂｅｒｔ Ｍ Ｔ Ｐ. Ｄｅｂｕｇｇｉｎｇ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ￣ａ ｐａｎ￣ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ ｅｘｐｌｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ

ｏｆ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｂｌｏｏｄ￣ｆｅｅｄｉｎｇ ｌｅｅｃｈｅｓ ａｓ ａ ｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｔｏｏｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ２０１８ꎬ １８(６): １２８２￣１２９８.

[８１] 　 Ｄｒｉｎｋｗａｔｅｒ Ｒꎬ Ｊｕｃｋｅｒ Ｔꎬ Ｐｏｔｔｅｒ Ｊ Ｈ Ｔꎬ Ｓｗｉｎｆｉｅｌｄ Ｔꎬ Ｃｏｏｍｅｓ Ｄ Ａꎬ Ｓｌａｄｅ Ｅ Ｍꎬ Ｇｉｌｂｅｒｔ Ｍ Ｔ Ｐꎬ Ｌｅｗｉｓ Ｏ Ｔꎬ Ｂｅｒｎａｒｄ Ｈꎬ Ｓｔｒｕｅｂｉｇ Ｍ Ｊꎬ Ｃｌａｒｅ Ｅ Ｌꎬ

Ｒｏｓｓｉｔｅｒ Ｓ Ｊ. Ｌｅｅｃｈ ｂｌｏｏｄ￣ｍｅａｌ ｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ￣ｄｅｒｉｖｅｄ ＤＮＡ ｒｅｖｅａｌｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｂｏｒｎｅａｎ ｍａｍｍａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｃｒｏｓｓ ｈａｂｉｔａｔｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ

３０(１３): ３２９９￣３３１２.

[８２] 　 Ｗａｉｔｓ Ｌ Ｐꎬ Ｐａｅｔｋａｕ Ｄ. Ｎｏｎｉｎｖａｓｉｖｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ ｗｉｌｄｌｉｆｅ ｂｉｏｌｏｇｉｓｔｓ: ａ ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｒｅｃｏｍｍｅｎｄａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ａｃｃｕｒａｔｅ ｄａｔａ

ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ. Ｔｈｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｗｉｌｄｌｉｆｅ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ２００５ꎬ ６９(４): １４１９￣１４３３.

[８３] 　 刘刚ꎬ 宁宇ꎬ 夏晓飞ꎬ 龚明昊. 高通量测序技术在野生动物食性分析中的应用. 生态学报ꎬ ２０１８ꎬ ３８(９): ３３４７￣３３５６.

[８４] 　 Ｅｒｉｃｋｓｏｎ Ｄ Ｌꎬ Ｒｅｅｄ Ｅꎬ Ｒａｍａｃｈａｎｄｒａｎ Ｐꎬ Ｂｏｕｒｇ Ｎ Ａꎬ ＭｃＳｈｅａ Ｗ Ｊꎬ Ｏｔｔｅｓｅｎ Ａ. Ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ａ ｈｅｒｂｉｖｏｒｅ′ｓ ｄｉｅｔ ｕｓｉｎｇ ａ ｎｏｖｅｌ ｒｂｃＬ ＤＮＡ ｍｉｎｉ￣

ｂａｒｃｏｄｅ ｆｏｒ ｐｌａｎｔｓ. ＡｏＢ Ｐｌａｎｔｓꎬ ２０１７ꎬ ９(３): ｐｌｘ０１５.

７１０３　 ８ 期 　 　 　 严丽君　 等:动物食性分析在生态学中的应用研究进展———基于 ＤＮＡ 宏条形码技术 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

[８５]　 Ｇｕｉｌｌｅｒａｕｌｔ Ｎꎬ Ｂｏｕｌｅｔｒｅａｕ Ｓꎬ Ｉｒｉｂａｒ Ａꎬ Ｖａｌｅｎｔｉｎｉ Ａꎬ Ｓａｎｔｏｕｌ Ｆ. Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｎ ｆａｅｃｅｓ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ Ｅｕｒｏｐｅａｎ ｃａｔｆｉｓｈ Ｓｉｌｕｒｕｓ

ｇｌａｎｉｓ ｄｉｅｔ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｆｉｓｈ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ ９０(５): ２２１４￣２２１９.

[８６] 　 陆琪ꎬ 胡强ꎬ 施小刚ꎬ 金森龙ꎬ 李晟ꎬ 姚蒙. 基于分子宏条形码分析四川卧龙国家级自然保护区雪豹的食性. 生物多样性ꎬ ２０１９ꎬ ２７(９):

９６０￣９６９.

[８７] 　 刘刚ꎬ 李皓ꎬ 吴自有ꎬ 李惠鑫ꎬ 文菀玉ꎬ 周景英ꎬ 魏秀宏ꎬ 岳伟ꎬ 白洁ꎬ 钱英ꎬ 龚明昊. 基于 ＤＮＡ 条形码分析大鸨繁殖期动物性食物. 动

物学杂志ꎬ ２０２１ꎬ ５６(３): ４０５￣４１６.

[８８] 　 Ｏｅｈｍ Ｊꎬ Ｔｈａｌｉｎｇｅｒ Ｂꎬ Ｅｉｓｅｎｋöｌｂｌ Ｓꎬ Ｔｒａｕｇｏｔｔ Ｍ. Ｄｉｅｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｐｉｓｃｉｖｏｒｏｕｓ ｂｉｒｄｓ: ｗｈａｔ ｃａｎ ｔｈｅ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｏｏｌｓ ｏｆｆｅｒ? Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ

Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０１７ꎬ ７(６): １９８４￣１９９５.

[８９] 　 Ｈａｃｋｅｒ Ｃ Ｅꎬ Ｈｏｅｎｉｇ Ｂ Ｄꎬ Ｗｕ Ｌ Ｊꎬ Ｃｏｎｇ Ｗꎬ Ｙｕ Ｊ Ｊꎬ Ｄａｉ Ｙ Ｃꎬ Ｌｉ Ｙꎬ Ｌｉ Ｊꎬ Ｘｕｅ Ｙ Ｄꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙꎬ Ｊｉ Ｙ Ｒꎬ Ｃａｏ Ｈ Ｎꎬ Ｌｉ Ｄ Ｑꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｇꎬ Ｊａｎｅｃｋａ

Ｊ Ｅ. Ｕｓｅ ｏｆ ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ ｂｉｒｄ ｐｅｌｌｅｔｓ ｉｎ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｒａｐｔｏｒ ｄｉｅｔ ｏｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ￣Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ ｏｆ Ｃｈｉｎａ. Ａｖｉａｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０２１ꎬ １２

(１): ４２.

[９０] 　 张宝琳ꎬ 孙道元ꎬ 吴耀泉. 灵山岛浅海岩礁区刺参(Ａｐｏｓｔｉｃｈｏｐｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ)食性初步分析. 海洋科学ꎬ １９９５ꎬ (３): １１￣１３.

[９１] 　 Ｋａｊｔｏｃｈ Ł. Ａ ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ａ ｐｏｌｙｐｈａｇｏｕｓ ｂｅｅｔｌｅ ｄｉｅｔａｒｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ: ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｔｙ ｏｆ ｂａｒｃｏｄｅｓ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ. Ｆｏｌｉａ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａ:

Ｋｒａｋóｗꎬ ２０１４ꎬ ６２(３): ２２３￣２３４.

[９２] 　 Ｓｒｉｖａｔｈｓａｎ Ａꎬ Ａｎｇ Ａꎬ Ｖｏｇｌｅｒ Ａ Ｐꎬ Ｍｅｉｅｒ Ｒ. Ｆｅｃａｌ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｄｉｅｔꎬ ｐａｒａｓｉｔｅｓꎬ ａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ ａｎ

ｕｎｄｅｒｓｔｕｄｉｅｄ ｐｒｉｍａｔｅ. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｚｏｏｌｏｇｙꎬ ２０１６ꎬ １３: １７.

[９３] 　 Ｑｕéｍéｒé Ｅꎬ Ｈｉｂｅｒｔ Ｆꎬ Ｍｉｑｕｅｌ Ｃꎬ Ｌｈｕｉｌｌｉｅｒ Ｅꎬ Ｒａｓｏｌｏｎｄｒａｉｂｅ Ｅꎬ Ｃｈａｍｐｅａｕ Ｊꎬ Ｒａｂａｒｉｖｏｌａ Ｃꎬ Ｎｕｓｂａｕｍｅｒ Ｌꎬ Ｃｈａｔｅｌａｉｎ Ｃꎬ Ｇａｕｔｉｅｒ Ｌꎬ Ｒａｎｉｒｉｓｏｎ Ｐꎬ

Ｃｒｏｕａｕ￣Ｒｏｙ Ｂꎬ Ｔａｂｅｒｌｅｔ Ｐꎬ Ｃｈｉｋｈｉ Ｌ. Ａ ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ａ ｐｒｉｍａｔｅ ｄｉｅｔａｒｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｌａｓｔｉｃｉｔｙ ａｃｒｏｓｓ ｉｔｓ ｅｎｔｉｒｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｅｄ ｒａｎｇｅ.

ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１３ꎬ ８(３): ｅ５８９７１.

[９４] 　 Ｇｅｂｒｅｍｅｄｈｉｎ Ｂꎬ Ｆｌａｇｓｔａｄ Øꎬ Ｂｅｋｅｌｅ Ａꎬ Ｃｈａｌａ Ｄꎬ Ｂａｋｋｅｓｔｕｅｎ Ｖꎬ Ｂｏｅｓｓｅｎｋｏｏｌ Ｓꎬ Ｐｏｐｐ Ｍꎬ Ｇｕｓｓａｒｏｖａ Ｇꎬ Ｓｃｈｒøｄｅｒ￣Ｎｉｅｌｓｅｎ Ａꎬ Ｎｅｍｏｍｉｓｓａ Ｓꎬ

Ｂｒｏｃｈｍａｎｎ Ｃꎬ Ｓｔｅｎｓｅｔｈ Ｎ Ｃꎬ Ｅｐｐ Ｌ Ｓ. ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｓ ｄｉｅｔ ｏｖｅｒｌａｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｗａｌｉａ ｉｂｅｘ ａｎｄ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｇｏａｔｓ￣ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ

ｆｏｒ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ. ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１６ꎬ １１(７): ｅ０１５９１３３.

[９５] 　 Ｃａｓｔｌｅ Ｓ Ｔꎬ Ａｌｌａｎ Ｎꎬ Ｃｌｉｆｆｏｒｄ Ｄꎬ Ａｙｌｗａｒｄ Ｃ Ｍꎬ Ｒａｍｓｅｙ Ｊꎬ Ｆａｓｃｅｔｔｉ Ａ Ｊꎬ Ｐｅｓａｐａｎｅ Ｒꎬ Ｒｏｙ Ａꎬ Ｓｔａｔｈａｍ Ｍꎬ Ｓａｃｋｓ Ｂꎬ Ｆｏｌｅｙ Ｊ. Ｄｉｅｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｎｅｗ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｆｏｒ ａ ｈｉｇｈｌｙ ｓｐｅｃｉａｌｉｚｅｄ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｓｍａｌｌ ｍａｍｍａｌ. ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０２０ꎬ １５(１０): ｅ０２４０１３６.

[９６] 　 Ｗｈｉｔｅ Ｎ Ｅꎬ Ｇｕｚｉｋ Ｍ Ｔꎬ Ａｕｓｔｉｎ Ａ Ｄꎬ Ｍｏｏｒｅ Ｇ Ｉꎬ Ｈｕｍｐｈｒｅｙｓ Ｗ Ｆꎬ Ａｌｅｘａｎｄｅｒ Ｊꎬ Ｂｕｎｃｅ Ｍ. Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｒａｒｅ Ａｕｓｔｒａｌｉａｎ ｅｎｄｅｍｉｃ ｂｌｉｎｄ ｃａｖｅ ｅｅｌ

(Ｏｐｈｉｓｔｅｒｎｏｎ ｃａｎｄｉｄｕｍ) ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ: ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎ ｓｕｂｔｅｒｒａｎｅａｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ. Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉａꎬ

２０２０ꎬ ８４７(１５): ３２０１￣３２１１.

[９７] 　 Ｄｕｃｏｔｔｅｒｄ Ｃꎬ Ｃｒｏｖａｄｏｒｅ Ｊꎬ Ｌｅｆｏｒｔ Ｆꎬ Ｇｕｉｓａｎ Ａꎬ Ｕｒｓｅｎｂａｃｈｅｒ Ｓꎬ Ｒｕｂｉｎ Ｊ Ｆ. Ｔｈｅ ｆｅｅｄｉｎｇ ｂｅｈａｖｉｏｕｒ ｏｆ ｔｈｅ Ｅｕｒｏｐｅａｎ ｐｏｎｄ ｔｕｒｔｌｅ (Ｅｍｙｓ ｏｒｂｉｃｕｌａｒｉｓꎬ

Ｌ. １７５８) ｉｓ ｎｏｔ ａ ｔｈｒｅａｔ ｆｏｒ ｏｔｈｅｒ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｇｌｏｂａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ ２０２０ꎬ ２３: ｅ０１１３３.

[９８] 　 Ｓｕａｒｅｚ￣Ｍｅｎｅｎｄｅｚ Ｍꎬ Ｐｌａｎｅｓ Ｓꎬ Ｇａｒｃｉａ￣Ｖａｚｑｕｅｚ Ｅꎬ Ａｒｄｕｒａ Ａ. Ｅａｒｌｙ ａｌｅｒｔ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｉｓｋ ｉｎ ａ ｃｏａｓｔａｌ ｌａｇｏｏｎ ｔｈｒｏｕｇｈ ｅＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ.

Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０２０ꎬ ８: ９.

[９９] 　 Ｌｏｐｅｓ Ｃ Ｍꎬ Ｄｅ Ｂａｒｂａ Ｍꎬ Ｂｏｙｅｒ Ｆꎬ Ｍｅｒｃｉｅｒ Ｃꎬ Ｇａｌｉａｎｏ Ｄꎬ Ｋｕｂｉａｋ Ｂ Ｂꎬ Ｍａｅｓｔｒｉ Ｒꎬ ｄａ Ｓｉｌｖａ Ｆｉｌｈｏ Ｐ Ｊ Ｓꎬ Ｇｉｅｌｌｙ Ｌꎬ Ｃｏｉｓｓａｃ Ｅꎬ ｄｅ Ｆｒｅｉｔａｓ Ｔ Ｒ Ｏꎬ
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