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摘要: 随着分子生物学技术的发展, 海洋食品物种鉴定方法由原来的蛋白质水平深入到了 DNA 水平。目前应 
用于海洋食品物种鉴定的 DNA 技术主要是 FINS(Forensically informative nucleotide sequencing)、PCR-RFLP 和

物种特异性 PCR 标记技术等, 能够实现对新鲜、冰冻、腌制或灌装食品物种进行鉴定, 而对混合样本的鉴定及

量化分析是尚待解决的一个问题。基因数据库对物种鉴定的影响也越来越大, 是海洋加工食品物种鉴定可利用

的另一种重要信息资源。文章综述了 DNA 技术在海洋食品物种鉴定中的应用研究进展, 并展望 DNA 技术在海

洋食品检测中的发展趋势。 
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Abstract: With the development of molecular biotechnology, methods for identification of seafood species are developed 
from protein to DNA. At present, the main DNA-based methods for species identification are FINS, PCR-RFLP, and spe-
cific-PCR, which have been used to identify the species of fresh, frozen, and pickled or canned seafood. However, qualita-
tive and quantitative methods for identification of the mixed seafood species remain to be resolved. The gene databases play 
an important role in identifying species and are valuable information resources for identification of seafood species. In this 
paper, recent progresses of major DNA-based methods for identification of seafood species are reviewed and the perspec-
tives of this field are discussed. 
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由于海洋食品具有较高的营养价值, 近些年来
国际上海洋食品的消费逐渐上升。一些商家为了追

求高的商业利润 , 便在海洋加工食品中掺假造假 , 

以低价海洋食品代替高价海洋食品出售, 一方面大
大损害了消费者的利益, 另一方面也造成了不正当
的商业竞争。为杜绝此类现象的发生, 国际上很多
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国家都制定了标签法, 规定在海洋食品标签中明确
海洋食品的种类和来源[1]。然而, 掺假造假的判定和
标签制度的有效实施, 必须建立在快速、准确的海
洋食品物种鉴定的基础上。在海洋食品加工中, 物
种的原始可识别形态特征消失, 这使得物种的鉴别
变得相对困难。因此, 迫切需要一些灵敏的和可靠
的检测方法来鉴定加工海洋食品的物种来源。 

目前, 海洋食品物种的鉴定方法主要有两种。
一种是蛋白质鉴定方法, 该法主要采用等电聚焦电
泳、毛细管电泳、酶联免疫吸附、高效液相色谱等

技术[1, 2], 这些技术通常适用于新鲜或冰冻组织, 而
海洋食品在加工过程中的处理, 蛋白质的生化特性
及结构完整性都被破坏, 因此对于海洋加工食品不
能使用这些技术 ; 虽然酶联免疫吸附法(ELISA)可
以分析经过高温灭菌后的产品, 该法也已被用于许
多鱼种的鉴定, 但不足的是该方法在区分十分相近
物种时, 还需要挖掘更多新的抗体来吸附特异蛋白
质[3]。另一种是基于DNA技术的分子生物学方法, 利
用DNA技术进行物种鉴别比蛋白质技术具有更高的
特异性、灵敏度和可靠性, 其原因主要有: (1) DNA 
比蛋白质的耐热性强, 尽管DNA分子在加工过程中
存在降解, 但仍能提取出小片段的DNA[4]; (2) 由于遗
传密码的简并性及非编码区的存在, DNA能提供更
多信息; (3)DNA技术不受组织类型、年龄及状态等
因素的影响。因此, 利用DNA技术鉴别加工海产品
比传统技术更具有优势。目前, 基于DNA技术的分
子生物学方法在鉴定海洋加工食品物种方面已成为

研究的热点。本文主要从DNA序列、分子标记技术、
DNA芯片及其他技术、网络DNA信息资源等方面综
述其在鉴别海洋加工食品物种中的应用, 并展望了其
发展趋势。 

1  海洋食品物种鉴定中用到的 DNA序列 

利用DNA技术鉴定海洋加工食品基本上都是以
PCR扩增为基础, 因此DNA原材料、目标DNA片段
的完整性、基因组变异率及序列长度等性状是重要

的决定因素。但是海洋食品在加工过程中通常经过

加热、高压、辐射等处理, DNA 发生断裂, 可供提
取的DNA 减少 , 因此选择合适的分析基因是实现
海洋食品物种鉴定的关键因素。一般在对经过深加

工的海洋食品进行鉴定时, 选择的基因片段应尽量

在 300 bp 以下。目前在海洋食品物种鉴定中选择的
DNA 类型有: (1) 线粒体DNA。mtDNA的环状结构
使其具有更好的耐热性和相对高的丰度, 使mtDNA
在海洋加工食品物种鉴定中一般作为首选。其中 , 
应用最为普遍的是Cyt b基因, 鳀已经被用于鉴别 科

(Engraulidae)[5] 、 鳕 科 (Gadous)[6] 、 鲽 形 目

(Pleuronectiformes)[7]、鳗属 (Anguilla)[8]和鲭亚目

(Scombroidei)等[9]。此外, 线粒体Cyt b及其相邻的
tRNA序列区域(tRNAGlu-Cyt b)[10]、12S rRNA基因、
16S rRNA基因[11]、调控区(D-loop)、细胞色素氧化
酶亚基Ⅲ基因(Cytochrome oxidase subunitⅢ, COX 
Ⅲ)以及COXⅢ和ATPase之间的侧翼区(ATCO)[12]均

已用于海洋食品的物种鉴定; (2) 核基因。用于鉴定
的核DNA序列主要有 5S rRNA基因、p53基因、ITS2
位点 (The  nuclear ribosomal internal transcribed 
spacer 2 locus)、18S rRNA基因、α-actin基因和主要
组织相容性复合体II β1基因。如: 5S rRNA基因已经
被用作鉴定鲭、鳕、鲑(Salmonidae)和鲨(Selachii)等幼
虫或卵的冷冻或罐装食品[13, 14]。 

对于生鲜和冷冻等粗加工的海洋食品 , 由于
DNA降解相对较少, 可以使用传统的DNA提取方法
或根据情况稍作调整; 对于深加工的海洋食品如罐
头, 可根据加工过程中所使用的配料, 选择合适的
DNA提取方法[4], 以保证获得质量较好的DNA。 

总之, 海洋食品物种的鉴别一般选择mtDNA的
相关序列为研究对象, 其次是核基因序列。此外, 微
卫星标签已被用作大量海洋物种系统发育的研究 , 
目前还没有广泛应用于海洋食品物种的鉴别研究。

而基于重复DNA序列的多态性、多基因家族是另一
类可利用的资源[1]。如肌动蛋白多基因家族, 已被用
来鉴定多种脊椎动物种类。肌动蛋白基因家族各基

因编码序列、内含子序列长度及数量的差别有望用

于海洋食品物种鉴定。 

2  分子标记技术在海洋食品物种鉴别中的
应用 

据报道, 目前鉴定海产品的 DNA 技术 90%是
RFLP、FINS或物种特异性 PCR的研究。 

2.1  FINS(Forensically informative nucleotide se-
quencing) 

FINS第一次由Bartlett and Davidson于 1992 年
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提出[15]。利用FINS鉴定物种, 首先对特异DNA片段
进行PCR扩增, 获得待检样品的DNA序列, 然后利
用种系发生分析方法将该序列与数据库中相关序列

进行比对, 与待检样本具有最小遗传距离或最少核
苷酸替代数序列的物种, 表明待检样本属于该种群
或与其亲缘关系最近。该方法的优势在于: 不受种
内多态性的影响; 能鉴定亲缘关系较近的物种; 可
以直接判断食品中未知成分的种属来源。其缺点是

由于使用了通用引物, 食品混合物中通常有多种成
分被同时扩增, 会造成测序结果的杂乱, 因此该方
法不适用于混合物的鉴定。 

由于FINS是基于核苷酸序列替换, DNA片段的
选择尤其重要, 这些片段要求高的种间变异及低的
种内变异。通常选择线粒体Cyt b基因进行FINS[6]。

该方法已经成功的用于鉴定多种海洋食品, 包括新
鲜、冰冻、腌制或灌装的鲑、鳕、鲱(Clupeiformes)、
沙丁鱼、凤尾鱼、头足类产品。此外, 利用该技术
分析 16S rRNA基因, 可以区分多种新鲜、冷冻或加
工的头足类动物[16]。 

2.2  限制性片段长度多态性(Restriction fragment length 
polymorphism, RFLP) 

利用 PCR-RFLP 进行物种鉴定, 首先需要对目
标 DNA 片段进行 PCR 扩增, 然后选择能识别及剪
切特异DNA序列的限制性内切酶切割扩增片段, 通
过琼脂糖凝胶电泳获得不同物种的限制性酶切片段

图谱。该方法花费低, 操作简单, 适宜常规的实验室
分析, 已被广泛应用于海洋食品物种鉴定研究。 

PCR-RFLP技术鉴定海洋食品物种一般选用线
粒体Cyt b基因[17], 已经用于鉴定的鱼类有鲭亚目、
比目鱼、鳕和鲑等。此外, 利用该技术通过分析其他
序列也有许多成功地例子[11, 18, 19], 如: 核 5S rRNA鉴
定鲭; p53、线粒体 16S rRNA及COXⅢ鉴定大西洋鲑
(Salmo salar); 线 粒 体 16S rRNA 鉴 定 带 鱼

(Trichiurus  lepturus); COX III和ATPase基因间的
间隔序列鉴定鲭亚目; 线粒体 12S rRNA基因鉴定格
陵兰大比目鱼(Hippoglossus Stenolepis)中的比目鱼
(Pleuronectiformes)[20, 21] 。 这 些 研 究 结 果 显 示 , 
PCR-RFLP适用于分析亲缘关系近的物种和含多种
物种的样本, 包括新鲜、冰冻和经历不同程度加工
的样本, 甚至高温灭菌样本。 

虽然 PCR-RFLP 在物种鉴定中已成为一个重要
的方法, 但也存在诸多缺点。首先, 主要是对种内变
异, 由于密码子的简并性, 同一物种不同个体可能
存在不同的限制片段酶切图谱; 其次, 海洋食品加
工过程中 DNA 的降解也可能导致出现酶切片段的
多态性。因此, 同一物种的大量个体必须经过分析, 
确定其在目标位点是否存在种内多态性, 或者对至
少两个限制性位点进行分析, 以防误判。 

2.3  其他分子标记技术 

有文献报道, 利用单链构象多态性(Single-strand 
conformation polymorphism, SSCP)技术分析线粒体Cyt 
b基因序列的变异鉴定鲑、沙丁鱼、鲱、鳝、金枪鱼、
鲣(Katsuwonus pelamis)和鲟(Acipenseridae)[22]。但是

SSCP分析法比RFLP的条件要求更高, PCR- SSCP的
高灵敏性也要求其具有更高的可重复性, 在同等条
件下两次分析没有差异, 且基准样品与未知样本必
须总在同一凝胶上电泳。SSCP既能分析小DNA片段
(接近 100 bp), 亦能检测混合样本。随机扩增多态性
DNA(Random amplified polymorphic DNA, RAPD)和
扩增片段长度多态性 (Amplified fragment length 
polymorphism, AFLP)这两种标记技术目前主要用于
海洋生物群体遗传图谱绘制[23, 24], 尚未用于物种鉴
定。随着研究的深入和扩展, 这些技术都有可能用
于鉴定海洋加工食品的物种来源, 以期建立准确的
鉴定方法。 

3  DNA 芯片及其他技术在海洋食品物种鉴
别中的应用 

近几年, 一些研究尝试将生物芯片技术应用于
海洋食品物种鉴定。Kochzius等[25 ] 以 16S rDNA为
目标序列, 制作了可鉴定 11种鱼的DNA芯片。虽然
该芯片对混合物的检测还需要进一步研究, 但在将
芯片技术用于水产品鉴定的研究中做了非常有意义

的探索。目前该研究组计划制备能同时鉴定 50种鱼
的芯片。DNA芯片结合了PCR的灵敏度和芯片杂交
的特异性, 是食品成分鉴定的有效方法。目前, DNA
芯片在海洋食品物种鉴定中处于定性研究的阶段 , 
尚没有定量分析的报道。 

Itoi等 [26]利用TaqMan探针进行成功地区分了 2
类鳝。TaqMan探针是基于SNPs (Single nucleotide 
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polymorphism)设计, 具备物种特异性。在PCR过程
中, 通过探针的荧光强度显示差异, 从而证实物种
存在与否, 可用于新鲜样本和加工处理样本。Hird
等[27]于 2005 年首次报道利用Real-time PCR技术定
量分析鱼类DNA和罐头肉制品, 对含量在 7%的成
分能够检出, 表明研究人员已经开始利用DNA技术
对海洋食品成分进行量化分析。 

4  网络 DNA 信息资源在鉴别海洋食品物种
来源中的应用 

海洋食品物种的鉴定也能从数据库的发展中受

益。目前 , 大多数食品中生物种类分析依赖于
GenBank数据库。近年来, 许多在线资源已经被专门
用于海洋食品的鉴定研究, 如表 1 所示。鱼类生命
条码资料库(The consortium for the barcoding of life, 
FISHBOL)已经建立了至少 4 500种海洋及淡水物种
的条形码, 主要是利用线粒体Cyt b和COXⅠ基因信
息。鱼类百科全书(The regulatory fish encyclopedia, 
RFE)详细收集了美国 94种重要的商品鱼类信息, 每
种鱼的具体数据特征在网上可随时查询, 包括完整
鱼体和鱼片的高分辨率影像、地理学、分类学、命

名法的信息以及预期的IEF蛋白质谱带和分析技术。
除了蛋白质谱带外, 该机构正在着手公布这些鱼的
物种特异性DNA谱带和序列信息。Yancy等[28]最近

报道 , 鱼类百科全书正在完善的 72 种鱼的DNA 
COXⅠ条码, 也可作为一个鉴定资源, 并且这些信
息是经过严格的实验验证, 能用于商品样本。鱼类
溯源数据库(Fishtrace database)将位于不同染色体位
置和不同进化率的基因联合(例如线粒体Cyt b和视
紫红质基因)提供多种鱼类的详细信息, 鱼类溯源数
据库所用的DNA信息比研究COXⅠ序列长, 以增加
物种鉴定的有效性。欧洲、中东和非洲食品与饮料

技术中心(AZTI-Tecnalia)建立了关于重要商品鱼种
的线粒体序列信息的数据库, 包括 5 科: Engrauli-
dae、Gadidae、Merlucciidae、Scombridae和Zeidae。
该数据库可以提供至少 700 个线粒体DNA不同区域
的序列, 包括Cyt b、D-loop、16S rRNA、12S rRNA
和 tRNA-Val; 另 外 , 还 提 供 一 个 核 DNA位 点
(Tropomyosine)的序列信息。AZTI-Tecnalia正在开发
DNA序列相应的质粒标准品用于鉴定海洋食品。此外, 
诸如鱼类起源遗传学鉴定数据库(Genetics for identi-
fication of fish origin)的建立都将为海洋食品物种鉴别
提供更多的信息。 
美国食品安全及应用营养中心(Center for food 

safety and applied nutrition, CFSAN) 汇总了美国国
内以及进口海产品名称 , 并在线公布 , 以供查询
(http://www.cfsan.fda.gov/~frf/rfe0.html)。 

5  结语与展望 

国际上利用DNA技术鉴别海洋食品物种来源已
经有了大量的研究, 这为判定海洋食品掺假造假提
供了技术支持, 其中一些方法有较强的实用性, 已
经或可能作为海洋食品鉴定的标准方法。但是, 关
于鉴别海洋食品物种来源的研究还面临许多困难。

首先, 据估计全世界人们消费的海洋食品有两万余
种, 鉴别方法主要是利用蛋白质和 DNA 多态性, 现
有的分析技术常建立于物种特有的指纹图谱之上 , 
而很多物种具有相似的指纹图谱, 或者同一物种的
个体因种内变异而显示不同的指纹图谱, 这使得鉴
别变得异常复杂; 其次, 海洋食品加工过程中蛋白
质发生变性及DNA部分降解, 使加工海产品的分析
方法变得尤为困难; 第三, 海洋食品加工过程中通
常会加入植物油、各种添加剂和调味料等, 这些物
质一方面会影响DNA的有效提取, 另一方面可能会 

 
表 1  鱼类及海产品品种鉴定网络资源 

在线资源 靶 DNA 网址 

鱼类生命条码资料库 线粒体 COXⅠ 基因 http://www.fishbol.org/ 

鱼类百科全书 线粒体 COXⅠ基因  http://www.cfsan.fda.gov/�frf/rfe0.html 

鱼类溯源数据库 线粒体 Cyt b 和 rhodopsin 基因 http://www.fishtrace.org 

欧洲、中东和非洲食品与饮料技术中心 
Cyt b, D-loop, 16S RNA, 12S RNA, 
tRNA-Val 和 tropomysine 基因 http://www.azti.es/dna database 

鱼类起源遗传学鉴定数据库 微卫星 DNA等 http://fishgen.jrc.it/welcome.php3 
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在 PCR 扩增过程中起到抑制剂的作用, 因此, 在物
种鉴定之前, 要对 DNA 的提取进行优化, 以保证提
取出足够量的 DNA, 并且减少或消除 PCR 抑制剂, 
这些限制条件使 DNA 相关技术在食品行业中的应
用变得相对  艰难。 

目前, 利用DNA技术鉴别海洋食品物种的技术
方法上还存在诸多挑战, 如: 对高度加工及混合物
产品 DNA的修复; 建立更简便, 快捷和廉价的分析
方法; 能同时对食品中品种繁多的物种进行鉴定以
及对混合样本的鉴定及量化分析等。因此, 基因芯
片、芯片实验室、定量实时 PCR技术以及物种特异
性引物多重 PCR技术等可能在将来海洋食品物种来
源鉴定中发挥作用。此外, 基因数据库收集整理的
各种海洋食品物种的信息, 对海洋加工食品鉴定的
影响将越来越大。 
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