
 
 

Give to AgEcon Search 

 
 

 

The World’s Largest Open Access Agricultural & Applied Economics Digital Library 
 

 
 

This document is discoverable and free to researchers across the 
globe due to the work of AgEcon Search. 

 
 
 

Help ensure our sustainability. 
 

 
 
 
 
 
 
 

AgEcon Search 
http://ageconsearch.umn.edu 

aesearch@umn.edu 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
Papers downloaded from AgEcon Search may be used for non-commercial purposes and personal study only. 
No other use, including posting to another Internet site, is permitted without permission from the copyright 
owner (not AgEcon Search), or as allowed under the provisions of Fair Use, U.S. Copyright Act, Title 17 U.S.C. 

https://makingagift.umn.edu/give/yourgift.html?&cart=2313
https://makingagift.umn.edu/give/yourgift.html?&cart=2313
https://makingagift.umn.edu/give/yourgift.html?&cart=2313
http://ageconsearch.umn.edu/
mailto:aesearch@umn.edu


ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＡｖｉａｎＤｅｒｉｖｅｄＩｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓｉｎＬｉｖｅｓｔｏｃｋａｎｄＰｏｕｌｔｒｙ
ＭｅａｔｂｙＰＣＲＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ

ＪｉｎｇｘｉｎＺＨＡＮＧ，ＹｕｓｈｉＧＡＯ，ＸｉｕｊｕｎＴＡＮＧ，ＹａｎｆｅｎｇＦＡＮ，ＭｅｎｇｊｕｎＴＡＮＧ，ＤａｗｅｉＣＨＥＮ，ＱｉｎｇｌｉａｎＧＥ，ＲｏｎｇＧＵ
ＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＰｏｕｌｔｒｙ，ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｙａｎｇｚｈｏｕ２２５１２５，Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ　Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｅｓｔａｂｌｉｓｈａｑｕｉｃｋａｎｄｓｐｅｃｉｆｉｃｍｅｔｈｏｄｗｈｉｃｈｃｏｕｌｄｉｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅａｖｉａｎｄｅｒｉｖｅｄｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ，ｔｈｉｓｓｔｕｄｙｕｓｅｄ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅａｓｔａｒｇｅｔｓｉｔｅ，ａｎｄｄｅｓｉｇｎｅｄｔｈｅｓｐｅｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓｏｆｃｈｉｃｋｅｎ，ｐｉｇｅｏｎｍｅａｔａｎｄｑｕａｉｌｍｅａｔ．ＴｈｅＤＮＡｏｆｃｏｍｍｏｎｌｉｖｅｓｔｏｃｋａｎｄｐｏｕｌｔｒｙ
ｍｅａｔ（ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｍｕｔｔｏｎ，ｂｅｅｆ，ｐｏｒｋ，ｒａｂｂｉｔｍｅａｔ，ｐｉｇｅｏｎｍｅａｔ，ｑｕａｉｌｍｅａｔ，ｃｈｉｃｋｅｎ，ｄｕｃｋａｎｄｇｏｏｓｅ）ｗａｓｕｓｅｄａｓｔｅｍｐｌａｔｅ．ＴｈｏｕｇｈＰＣＲ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｓｐｅｃｉｆｉｃｄｅｔｅｃｔｉｏｎ，ａｑｕｉｃｋｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｗａｓｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅａｖｉａｎｄｅｒｉｖｅｄｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔｔｈｅｓｅｌｅｃｔｅｄｐｒｉｍｅｒｓｃｏｕｌｄｉｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓｏｆａｎｉｍａｌｏｒｉｇｉｎｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙａｎｄｑｕｉｃｋｌｙ．Ｔｈｅｍｅｔｈｏｄｗａｓｃｏｎｖｅｎｉｅｎｔａｎｄｃｏｎｃｉｓｅ，ａｎｄ
ｃｏｕｌｄｄｅｔｅｃｔｔｈｅｃｈｉｃｋｅｎｄｅｒｉｖｅｄ，ｐｉｇｅｏｎｄｅｒｉｖｅｄ，ｑｕａｉｌｄｅｒｉｖｅｄｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓｉｎｌｉｖｅｓｔｏｃｋａｎｄｐｏｕｌｔｒｙｆｏｏｄｑｕｉｃｋｌｙａｎｄａｃｃｕｒａｔｅｌｙ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ　Ａｖｉａｎｄｅｒｉｖｅｄｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ，１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ，ＰＣＲ，Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

Ｒｅｃｅｉｖｅｄ：Ｏｃｔｏｂｅｒ１３，２０１６　　Ａｃｃｅｐｔｅｄ：Ｄｅｃｅｍｂｅｒ１４，２０１６
ＳｕｐｐｏｒｔｅｄｂｙＮｅｗＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＶａｒｉｅｔｙ，ＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙａｎｄＭｏｄｅｌＰｒｏｊｅｃｔｉｎＪｉａｎ
ｇｓｕＰｒｏｖｉｎｃｅ（ＳＸＧＣ２０１５２９８）；ＰｒｏｊｅｃｔｏｎＰｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅＳｔｕｄｙｏｆＳｏｃｉａｌＤｅｖｅｌ
ｏｐｍｅｎｔｉｎＹａｎｇｚｈｏｕＣｉｔｙ（ＹＺ２０１４１８８）；ＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙＰｕｂｌｉｃＳｅｒｖ
ｉｃｅＰｌａｔｆｏｒｍＣｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎＰｒｏｊｅｃｔｉｎＹａｎｇｚｈｏｕＣｉｔｙ（ＹＺ２０１５１６２）；Ｎａｔｉｏｎａｌ
ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＰｒｏｄｕｃｔＱｕａｌｉｔｙａｎｄＳａｆｅｔｙＲｉｓｋＡｓｓｅｓｓｍｅｎｔＰｒｏｊｅｃｔｉｎ２０１６
（ＧＪＦＰ２０１６００７）．
Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇａｕｔｈｏｒ．Ｅｍａｉｌ：ｙｚｕｚｊｘ＠１６３．ｃｏｍ

１　Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
Ｆａｋｅｍｅａｔｏｒｍｅａｔａｄｕｌｔｅｒａｔｉｏｎｈａｓｌｅｄｔｏａｓｅｒｉｏｕｓｖｉｏｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ
ｌｅｇｉｔｉｍａｔｅｒｉｇｈｔｓａｎｄｉｎｔｅｒｅｓｔｓｏｆｃｏｎｓｕｍｅｒｓ，ａｎｄｈａｓｄｉｒｅｃｔｌｙａｆｆｅｃｔ
ｅｄｔｈｅｈｅａｌｔｈｏｆｃｏｎｓｕｍｅｒｓ，ｐｏｓｉｎｇａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｃｈａｌｌｅｎｇｅｔｏｔｈｅ
ｃｕｒｒｅｎｔｆｏｏｄｑｕａｌｉｔｙｃｏｎｔｒｏｌ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｉｔｉｓｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｙｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｔｏｔｅｓｔｗｈｅｔｈｅｒｔｈｅｒｅｉｓａｄｕｌｔｅｒａｔｉｏｎｉｎｔｈｅｒａｗｍｅａｔｆｏｒｆｏｏｄａｄｕｌｔｅｒ
ａｔｉｏｎ，ａｎｄｔｈｅｋｅｙｐｏｉｎｔｉｓｔｏｑｕｉｃｋｌｙａｎｄａｃｃｕｒａｔｅｌｙｉｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅ
ｓｏｕｒｃｅｏｆｍｅａｔｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ［１］．ＰＣＲｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｈａｓｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆ
ｓｔｒｏｎｇｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ，ｈｉｇｈｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ，ｅａｓｙｏｐｅｒａｔｉｏｎａｎｄｈｉｇｈｅｆｆｉｃｉｅｎ
ｃｙ，ｓｏｉｔｈａｓｂｅｃｏｍｅｏｎｅｏｆｔｈｅｍｏｓｔｃｏｍｍｏｎｌｙｕｓｅｄｍｅｔｈｏｄｓｔｏ
ｉｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅｍｅａｔｐｒｏｄｕｃｔｓ［２］．Ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ，ｂｅｃａｕｓｅｏｆｉｔｓｕｎｉｑｕｅａｄ
ｖａｎｔａｇｅｓ，ＰＣＲｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｈａｓｂｅｅｎｗｉｄｅｌｙｕｓｅｄｉｎｔｈｅｄｏｍｅｓｔｉｃａｎｄ
ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌｓｔｕｄｙｏｆａｄｕｌｔｅｒａｔｅｄｍｅａｔ，ａｎｄｔｈｅｒｅｈａｖｅｂｅｅｎｉｎｎｏｖａ
ｔｉｖｅｒｅｓｕｌｔｓ［３－５］．Ｉｎｔｅｒｍｓｏｆｔａｒｇｅｔｇｅｎｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ｔｈｅａｎｉｍａｌｓｍｉ
ｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｈａｓｈｉｇｈｄｅｇｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｉｔｙ，ａｎｄｉｔｉｓｔｈｅｐｒｉｍａｒｙｔａｒｇｅｔｓｉｔｅｆｏｒｄｅｓｉｇｎｉｎｇｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅｄｅｔｅｃ
ｔｉｏｎｏｆｍｅａｔｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ（Ｃｙｔｂ）ｇｅｎｅ，１２Ｓ
ｒＲＮＡ，１６ＳｒＲＮＡ，ＤＬｏｏｐｇｅｎｅｅｔｃ．［６－８］．ＩｎｔｈｅＷｅｓｔ，ｔｈｅｒｅｗａｓ
ｏｎｃｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｎｎｅａｒｌｙａｔｈｏｕｓａｎｄｍｅａｔｐｒｏｄｕｃｔｓ，ａｎｄｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｍａｒｋｏｆｎｅａｒｌｙ２０％ｏｆｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｓｗａｓｎｏｔｅｘａｃｔｌｙ
ｉｎｌｉｎｅｗｉｔｈｔｈｅｖａｒｉｅｔｉｅｓ［９］．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｉｔｉｓｎｅｃｅｓｓａｒｙｔｏｅｓｔａｂｌｉｓｈ
ｒａｐｉｄａｎｄａｃｃｕｒａｔｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄ，ｓｔｕｄｙｔｈｅａｎｉｍａｌｄｅｒｉｖｅｄｆｏｏｄ
ｓａｆｅｔｙｔｅｓｔｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅａｎｉｍａｌｄｅｒｉｖｅｄｉｎｇｒｅｄｉ
ｅｎｔｓｉｎｆｏｏｄｓ，ｗｈｉｃｈｉｓｃｏｎｄｕｃｉｖｅｔｏｓａｆｅｇｕａｒｄｉｎｇｔｈｅｉｎｔｅｒｅｓｔｓｏｆ
ｃｏｎｓｕｍｅｒｓ．Ｔｈｅｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｂａｓｅｄｏｎｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ
（ＰＣＲ）ｈａｓｇｒａｄｕａｌｌｙｂｅｃｏｍｅｔｈｅｃｏｒｅｍｅｔｈｏｄｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｍｅａｔ

ｔｙｐｅｓ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｉｎｓｉｔｅｆｏｒｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｄｉｆ
ｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓ，ｍａｎｙｓｃｈｏｌａｒｓｄｅｓｉｇｎｅｄｓｐｅｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｕｓｅｄ
ＰＣＲｒｅａｃｔｉｏｎｔｏａｃｈｉｅｖｅｅｘｐｏｎｅｎｔｉａｌａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ
ｇｅｎｅｆｒａｇｍｅｎｔｓｉｎｆｏｏｄ，ａｎｄｔｈｅｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｔｈｅｐｏｓｓｉｂｌｅｓｏｕｒｃｅｓｏｆ
ｓｐｅｃｉｅｓｉｎｆｏｏｄｂｙｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ．Ｂａｓｅｄｏｎｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ１２Ｓ
ｒＲＮＡｇｅｎｅ，Ｇｉｒｉｓｈｅｔａｌ．（２００５）［１０］ｕｓｅｄＰＣＲＲＦＬＰｔｏｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ
ｉｄｅｎｔｉｆｙｂｅｅｆ，ｂｕｆｆａｌｏｍｅａｔ，ｓｈｅｅｐｍｅａｔａｎｄｇｏａｔｍｅａｔ．Ｂａｓｅｄｏｎ
ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ１２ＳｒＲＮＡａｎｄ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ，Ｇｈｏｖｖａｔｉｅｔａｌ．
（２００９）［１１］ｕｓｅｄｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｔｅｃｈｎｉｑｕｅｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｒｕｍｉｎａｎｔｓ，
ｐｏｕｌｔｒｙａｎｄｐｉｇｓ．Ｓｏａｒｅｓｅｔａｌ．（２０１０）［１２］ｕｓｅｄｄｏｕｂｌｅＰＣＲｔｏｓｕｃ
ｃｅｓｓｆｕｌｌｙｄｅｔｅｃｔｐｏｕｌｔｒｙｍｅａｔｉｎｐｏｒｋ．ＣｈｅｎＷｅｎｂｉｎｇｅｔａｌ．
（２００５）［１３］ｕｓｅｄｓｉｎｇｌｅＰＣＲａｎｄｄｏｕｂｌｅＰＣＲｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｔｈｅｐｏｒｋ，
ｂｅｅｆ，ｍｕｔｔｏｎ，ｃｈｉｃｋｅｎａｎｄｏｔｈｅｒｍｅａｔｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓｉｎｆｏｏｄ．Ｗｉｔｈ
ｙａｋ，ｃａｔｔｌｅ，ｂｕｆｆａｌｏａｓｒｅｓｅａｒｃｈｍａｔｅｒｉａｌｓ，ＣｈｅｎＤｏｎｇｅｔａｌ．
（２００８）［１４］ｆｏｕｎｄｔｈｒｅｅｓｐｅｃｉｆｉｃｅｎｚｙｍｅｃｕｔｔｉｎｇｓｉｔｅｓｉｎｔｈｅｕｎｉｖｅｒｓａｌ
ｐｒｉｍｅｒａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔａｒｅａｏｆｂｏｖｉｎｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ１２ＳｒＲＮＡ
ｇｅｎｅ，ｗｈｉｃｈｃｏｕｌｄｂｅｕｓｅｄｆｏｒｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｂｏｖｉｎｅｓｐｅｃｉｅｓ
ｓｏｕｒｃｅｓｏｆｍｉｘｅｄｆｒｅｓｈｂｅｅｆｐｒｏｄｕｃｔｓ．Ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｉｎｓｉｔｅ
ｏｆａｎｉｍａｌｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｇｅｎｅ，ＨｅＷｅｉｌｉｎｇｅｔａｌ．
（２０１２）［１５］ｄｅｓｉｇｎｅｄｔｗｏｇｒｏｕｐｓｏｆｆｉｖｅｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓｏｆｄｉｆ
ｆｅｒｅｎｔｌｅｎｇｔｈ，ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄａｎｄｏｐｔｉｍｉｚｅｄｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｒｅａｃｔｉｏｎｓｙｓ
ｔｅｍ，ａｎｄｕｓｅｄｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｔｏａｍｐｌｉｆｙｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｔｈｅｍｏ
ｌｅｃｕｌａｒｗｅｉｇｈｔｓｏａｓｔｏｒｅａｌｉｚｅｒａｐｉｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｆｏｕｒｋｉｎｄｓｏｆ
ｍｅａｔ（ｐｏｒｋ，ｂｅｅｆ，ｍｕｔｔｏｎａｎｄｃｈｉｃｋｅｎ）．Ｗｉｔｈｓｗｉｎｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ
１２ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｓｔｈｅｔａｒｇｅｔｓｉｔｅ，ＷａｎｇＹｉｎｇｅｔａｌ．
（２０１３）［１６］ｄｅｓｉｇｎｅｄｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｐｒｏｂｅｓ，ｃｏｎｄｕｃｔｅｄｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ａｎｄｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｐｉｇｄｅｒｉｖｅｄｉｎｇｒｅｄｉ
ｅｎｔｄｅｔｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｉｔｈ１６ＳｒＲＮＡｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅ
ａｓｔｈｅｔａｒｇｅｔｇｅｎｅ，ｗｅｐｅｒｆｏｒｍｅｄｔｈｅｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ，ａｎｄ
ｄｅｓｉｇｎｅｄｓｐｅｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓｏｆｃｈｉｃｋｅｎ，ｐｉｇｅｏｎａｎｄｑｕａｉｌ．ＷｉｔｈＤＮＡ
ｏｆｍｕｔｔｏｎ，ｂｅｅｆ，ｐｏｒｋ，ｒａｂｂｉｔ，ｐｉｇｅｏｎ，ｑｕａｉｌ，ｃｈｉｃｋｅｎ，ｄｕｃｋａｎｄ
ｇｏｏｓｅａｓｔｅｍｐｌａｔｅ，ｗｅｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｔｈｅｒａｐｉｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｔｏ
ｉｄｅｎｔｉｆｙｃｈｉｃｋｅｎ，ｐｉｇｅｏｎａｎｄｑｕａｉｌｂｙＰＣＲｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ．

ＡｓｉａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ２０１６，８（１２）：７８－８０



２　Ｍａｔｅｒｉａｌｓａｎｄｍｅｔｈｏｄｓ
２．１　Ｍａｔｅｒｉａｌｓ　Ｗｉｔｈｔｈｅｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｌｙａｖａｉｌａｂｌｅｑｕａｌｉｆｉｅｄｍｕｔ
ｔｏｎ，ｂｅｅｆ，ｐｏｒｋ，ｒａｂｂｉｔ，ｐｉｇｅｏｎ，ｑｕａｉｌ，ｃｈｉｃｋｅｎ，ｄｕｃｋａｎｄｇｏｏｓｅ
ａｓｍａｔｅｒｉａｌｓ，ｅａｃｈａｎｉｍａｌｓａｍｐｌｅｗａｓｔｈｏｒｏｕｇｈｌｙｍｉｎｃｅｄ，ｍｉｘｅｄ，
ａｎｄｓｔｏｒｅｄａｔ－２０℃ ｆｏｒｌａｔｅｒｕｓｅ．
２．２　Ｍｅｔｈｏｄｓ
２．２．１　ＤＮＡｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ．ＴｈｅｃｅｎｔｒｉｆｕｇａｌｃｏｌｕｍｎｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡ
ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｋｉｔ（ＢｅｉｊｉｎｇＴｉａｎｇｅｎＢｉｏｔｅｃｈＣｏ．，Ｌｔｄ．）ｗａｓｕｓｅｄｔｏ
ｅｘｔｒａｃｔｔｏｔａｌＤＮＡ．ＴｈｅｔｏｔａｌＤＮＡｓａｍｐｌｅｅｘｔｒａｃｔｅｄｗａｓｄｉｓｓｏｌｖｅｄ
ｉｎ１００ｕｌＴＥｅｌｕｅｎｔ，ａｎｄｓｔｏｒｅｄａｔ－２０℃．
２．２．２　Ｐｒｉｍｅｒｄｅｓｉｇｎａｎｄｓｙｎｔｈｅｓｉｓ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏ１６ＳｒＤＮＡｓｅ
ｑｕｅｎｃｅ，ｔｈｅＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０ｓｏｆｔｗａｒｅｗａｓｕｓｅｄｔｏｓｅｌｅｃｔｓｐｅｃｉｆ
ｉｃｐｒｉｍｅｒｐａｉｒｓｆｏｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓ，ａｎｄｔｈｅｙｗｅｒｅｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄｂｙ
ＳａｎｇｏｎＢｉｏｔｅｃｈ（Ｓｈａｎｇｈａｉ）Ｃｏ．，Ｌｔｄ．Ｔｈｅｒｉｇｈｔａｍｏｕｎｔｏｆｐｒｉｍｅｒ
ｗａｓｔａｋｅｎ，ｄｉｓｓｏｌｖｅｄｉｎｕｌｔｒａｐｕｒｅｗａｔｅｒａｆｔｅｒａｕｔｏｃｌａｖｉｎｇ，ａｎｄ
ｍａｄｅｉｎｔｏ１０ｕｍｏｌ／Ｌｓｔｏｃｋｓｏｌｕｔｉｏｎ．Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ，Ｔｍｖａｌｕｅ
ａｎｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｓｉｚｅｃａｎｂｅｓｈｏｗｎｉｎＴａｂｌｅ１．

Ｔａｂｌｅ１　Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ，ＴｍｖａｌｕｅａｎｄＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｉｚｅ
Ｍｅａｔ Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′３′） Ｔｍｖａｌｕｅ∥℃ Ｓｉｚｅ∥ｂｐ
Ｃｈｉｃｋｅｎ Ｆ：ＴＣＴＡＧＣＣＣＧＡＣＡＡＡＣＴＣ

Ｒ：ＣＧＴＴＣＴＣＡＡＧＧＴＴＧＡＣＡＡＡＧ
６２ ４４４ｂｐ

Ｐｉｇｅｏｎ Ｆ：ＡＴＧＡＡＡＴＡＡＣＡＡＴＧＡＡＣＴＡＡＧＣＣ
Ｒ：ＴＴＧＴＡＧＴＧＴＧＡＧＴＡＴＴＡＧＧＴＧＣ

６０ ６００ｂｐ

Ｑｕａｉｌ Ｆ：ＣＣＡＡＣＣＡＡＣＡＡＡＴＣＴＴＣ
Ｒ：ＴＧＧＧＣＴＡＡＣＡＧＡＴＣＡＴＡＧＡＣ

６０ ７６７ｂｐ

２．２．３　ＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎ．ＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｙｓ
ｔｅｍ（２５μＬ）：１２．５ｕｌｏｆ２×ＴａｇＭａｓｔｅｒＭｉｘ（ＮａｎｊｉｎｇＢｏｅｒｄｉ
ＢｉｏｔｅｃｈＣｏ．，Ｌｔｄ．），０．５μＬｏｆ１０μｍｏｌ／Ｌｐｒｉｍｅｒ，１μＬｏｆｔｅｍ

ｐｌａｔｅ，１０．５μＬｏｆｓｔｅｒｉｌｅｗａｔｅｒ．Ｒｅａｃｔｉｏｎｐｒｏｇｒａｍ：９５℃ ５ｍｉｎ，
（９５℃３０ｓ，６０－６２℃３０ｓ，７２℃６０ｓ）２８ｃｙｃｌｅｓ，７２℃４ｍｉｎ．
Ａｆｔｅｒｃｏｍｐｌｅｔｉｏｎｏｆｔｈｅｒｅａｃｔｉｏｎ，ｔｈｅＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｗａｓｔａｋｅｎｏｕｔ，
ａｎｄ１．５％ ｌｏｗｍｅｌｔｉｎｇｐｏｉｎｔａｇａｒｏｓｅ（ＰｒｏｍｅｇａＣｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ）ｇｅｌ
ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｗａｓｕｓｅｄｆｏｒＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｄｅｔｅｃｔｉｏｎ．
２．２．４　ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ．Ａｆｔｅｒｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ｔｈｅＰＣＲ
ｐｒｏｄｕｃｔｓｗｅｒｅｒｅｃｏｖｅｒｅｄａｎｄｐｕｒｉｆｉｅｄａｎｄｓｅｎｔｔｏＩｎｖｉｔｒｏｇｅｎ
Ｔｒａｄｉｎｇ（Ｓｈａｎｇｈａｉ）Ｃｏ．，Ｌｔｄ．ｆｏｒｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ａｎｄｔｈｅｂｉｄｉｒｅｃ
ｔｉｏｎａｌｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｗａｓｕｓｅｄｆｏｒａｌｉｇｎｍｅｎｔａｎｄｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ．Ｔｈｅｓｅ
ｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｗｅｒｅｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｅｋｎｏｗｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓｌｉｓｔｅｄ
ｉｎＧｅｎＢａｎｋ．

３　Ｒｅｓｕｌｔｓａｎｄａｎａｌｙｓｉｓ
３．１　ＰＣＲｔｅｓｔｒｅｓｕｌｔｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｎｉｍａｌｓ　Ｔｈｒｅｅｐａｉｒｓｏｆ
ｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｄｅｓｉｇｎｅｄｆｏｒｅａｃｈａｎｉｍａｌｓｅｐａｒａｔｅｌｙ，ａｎｄｔｈｒｏｕｇｈｏｐｔｉ
ｍｉｚａｔｉｏｎｏｆｒｅａｃｔｉｏｎｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ，ｔｈｅｓａｍｅｐｒｉｍｅｒｗａｓｕｓｅｄｆｏｒＰＣＲ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｎｉｎｅａｎｉｍａｌｓｓｅｌｅｃｔｅｄ．Ｆｉｎａｌｌｙ，ｓｐｅｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓ
ｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍｅａｃｈａｎｉｍａｌｆｏｒ１．５％ａｇａｒｏｓｅｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ
（Ｆｉｇ．１）．ＴｈｅＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｗｅｒｅｒｅｃｏｖｅｒｅｄ，ｐｕｒｉｆｉｅｄａｎｄｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｄ，ａｎｄｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｗｅｒｅｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈｔｈｅｋｎｏｗｎ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｌｉｓｔｅｄｉｎＧｅｎＢａｎｋ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｈｏｍｏｌｏｇｙ
ｗａｓｍｏｒｅｔｈａｎ９９％ ｂｅｔｗｅｅｎｃｈｉｃｋｅｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓａｎｄｔｈｅ
ｐｕｂｌｉｓｈｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ．ｏｆＡＢ０８６１０２．１，
ＧＵ２６１７１３．１，ＧＵ２６１６７８．１），ｂｅｔｗｅｅｎｐｉｇｅｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓ
ａｎｄｔｈｅｐｕｂｌｉｓｈｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ．ｏｆＸ８７８５８．
１，ＫＰ２５８１７８．１），ｂｅｔｗｅｅｎｑｕａｉｌｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓａｎｄｔｈｅｐｕｂ
ｌｉｓｈｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ．ｏｆＡＦ３０２０７０．１，
ＡＢ０７３３０１．１），ｂａｓｉｃａｌｌｙｉｎｌｉｎｅｗｉｔｈｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎ．Ｔｈｅｙｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉ
ｆｉｅｄａｓｃｈｉｃｋｅｎ，ｐｉｇｅｏｎａｎｄｑｕａｉｌｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

Ｍ：ＤＬ２０００ＤＮＡｍａｒｋｅｒ
Ｆｉｇ．１　ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓ　

１．ｂｌａｎｋ；２．ｐｏｓｉｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ；３．ｍｕｔｔｏｎ；４．ｂｅｅｆ；５．ｐｏｒｋ；６．ｒａｂｂｉｔ；７．ｐｉｇｅｏｎ；８．ｑｕａｉｌ；９．ｃｈｉｃｋｅｎ；１０．ｄｕｃｋ；１１．ｇｏｏｓｅ；１２．ＤＬ２０００ＤＮＡｍａｒｋｅｒ
Ｆｉｇ．２　ＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓ

３．２　Ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙｏｆｔｈｅｐｒｉｍｅｒ　ＷｉｔｈＤＮＡｏｆｍｕｔｔｏｎ，ｂｅｅｆ，
ｐｏｒｋ，ｒａｂｂｉｔ，ｐｉｇｅｏｎ，ｑｕａｉｌ，ｃｈｉｃｋｅｎ，ｄｕｃｋａｎｄｇｏｏｓｅａｓｔｅｍ

ｐｌａｔｅ，ｗｅｓｔｕｄｉｅｄｔｈｅｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙｏｆｃｈｉｃｋｅｎ，ｐｉｇｅｏｎａｎｄｑｕａｉｌ
ｐｒｉｍｅｒｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ（Ｆｉｇ．２）．ＴｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌｉｎＦｉｇ．２ｉｎ

９７ＪｉｎｇｘｉｎＺＨＡＮＧｅｔａｌ．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＡｖｉａｎＤｅｒｉｖｅｄＩｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓｉｎＬｉｖｅｓｔｏｃｋａｎｄＰｏｕｌｔｒｙＭｅａｔｂｙＰＣＲＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ



ｃｌｕｄｅｄｃｈｉｃｋｅｎ，ｐｉｇｅｏｎａｎｄｑｕａｉｌ．Ｕｓｉｎｇｔｈｅｃｈｉｃｋｅｎｐｒｉｍｅｒ，ｏｎｌｙ
ｃｈｉｃｋｅｎＤＮＡｔｅｍｐｌａｔｅｃｏｕｌｄｂｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｉｎｔｏ４４４ｂｐｔａｒｇｅｔｂａｎｄ；
ｕｓｉｎｇｔｈｅｐｉｇｅｏｎｐｒｉｍｅｒ，ｏｎｌｙｐｉｇｅｏｎＤＮＡｔｅｍｐｌａｔｅｃｏｕｌｄｂｅａｍ
ｐｌｉｆｉｅｄｉｎｔｏ６００ｂｐｔａｒｇｅｔｂａｎｄ；ｕｓｉｎｇｔｈｅｑｕａｉｌｐｒｉｍｅｒ，ｏｎｌｙｑｕａｉｌ
ＤＮＡｔｅｍｐｌａｔｅｃｏｕｌｄｂｅａｍｐｌｉｆｉｅｄｉｎｔｏ７６７ｂｐｔａｒｇｅｔｂａｎｄ．

４　Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎｓ
Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｔｈｅｓｐｅｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓｗｅｒｅｄｅ
ｓｉｇｎｅｄａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｓｉｔｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｉｎ１６ｓＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ
ｃｈｉｃｋｅｎ，ｐｉｇｅｏｎａｎｄｑｕａｉｌｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅ，ｆｏｒＰＣＲａｍｐｌｉｆｉ
ｃａｔｉｏｎａｎｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎ．Ａｆｔｅｒｒｅｐｅａｔｅｄｔｅｓｔｓ，ａｑｕｉｃｋａｎｄａｃｃｕｒａｔｅ
ｃｈｉｃｋｅｎ，ｐｉｇｅｏｎａｎｄｑｕａｉｌＰＣＲｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｗａｓｅｓｔａｂ
ｌｉｓｈｅｄ，ｗｉｔｈｌｅｓｓｓａｍｐｌｅｃｏｎｓｕｍｐｔｉｏｎ，ｓｉｍｐｌｅｒｅａｃｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍａｎｄ
ｌｏｗｃｏｓｔ．Ｉｎｔｈｅｎｅｘｔｓｔｅｐ，ｗｅｗｉｌｌｃａｒｒｙｏｕｔｔｈｅ１６ｓＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅ
ＲＴＦＱＰＣＲｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ｆｕｒｔｈｅｒｄｅｖｅｌｏｐｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｅｔｈｏｄｓｆｏｒａｎａｌ
ｙｓｉｓｏｆａｎｉｍａｌｄｅｒｉｖｅｄｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓｉｎｆｏｏｄｓ，ｅｘｐｌｏｒｅｎｅｗｗａｙｓｆｏｒ
ｍｅａｔｑｕａｌｉｔｙａｎｄｓａｆｅｔｙｃｏｎｔｒｏｌ，ｐｒｏｖｉｄｅｔｅｃｈｎｉｃａｌｓｕｐｐｏｒｔｔｏｐｒｏ
ｔｅｃｔｔｈｅｉｎｔｅｒｅｓｔｓｏｆｃｏｎｓｕｍｅｒｓ，ａｎｄｐｒｏｖｉｄｅｔｅｃｈｎｉｃａｌｓｕｐｅｒｖｉｓｉｏｎ
ｔｏｅｎｓｕｒｅｈｅａｌｔｈｙｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｔｈｅｍｅａｔｉｎｄｕｓｔｒｙ．

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
［１］ＨＥＷＬ，ＨＵＡＮＧＭ，ＺＨＡＮＧＣ．Ｒｅｃｅｎｔｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｃａｌａｄｖａｎｃｅｓｆｏｒｉｄｅｎ
ｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｍｅａｔｓｐｅｃｉｅｓｉｎｆｏｏｄｐｒｏｄｕｃｔｓ［Ｊ］．ＦｏｏｄＳｃｉｅｎｃｅ，２０１２，３３
（３）：３０４－３０７．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［２］ＢＡＬＬＩＮＮＺ，ＶＯＧＥＮＳＥＮＦＫ，ＫＡＲＬＳＳＯＮＡＨ．Ｓｐｅｃｉｅｓｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ
ｃａｎｗｅｄｅｔｅｃｔａｎｄｑｕａｎｔｉｆｙｍｅａｔａｄｕｌｔｅｒａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＭｅａｔＳｃｉｅｎｃｅ，２００９，８３
（２）：１６５－１７４．

［３］ＹＩＮＲＨ，ＢＡＩＷＬ，ＷＡＮＧＪＭ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａｎａｓｓａｙｆｏｒｒａｐｉｄ
ｉｄｅｎｔｉｃａｔｉｏｎｏｆｍｅａｔｆｒｏｍｙａｋａｎｄｃａｔｔｌｅｕｓｉｎｇｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ
ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ［Ｊ］．ＭｅａｔＳｃｉｅｎｃｅ，２００９，８３（１）：３８－４４．

［４］ＧＨＯＶＶＡＴＩＳ，ＮＡＳＳＩＲＩＭＲ，ＭＩＲＨＯＳＥＩＮＩＳＺ，ｅｔａｌ．Ｆｒａｕｄｉｄｅｎｔｉｃａｔ
ｉｏｎｉｎｉｎｄｕｓｔｒｉａｌｍｅａｔｐｒｏｄｕｃｔｓｂｙｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲａｓｓａｙ［Ｊ］．ＦｏｏｄＣｏｎｔｒｏｌ，
２００９，２０（８）：６９６－６９９．

［５］ＣＨＥＮＤ，ＢＡＩＦ，ＺＨＯＵＭＬ，ｅｔａｌ．ＤｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｆＢｏｓｇｒｕｎｎｉｅｎｓ，Ｂｏｓ
Ｔａｕｒｕｓ，ａｎｄＢｕｂａｌｕｓｆｒｏｍｍｅａｔｐｒｏｄｕｃｔｓｍｉｘｔｕｒｅｂａｓｅｄｏｎｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉｏｎ

１２ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ［Ｊ］．Ｈｅｒｅｄｉｔａｓ，２００８，３０（８）：１００８－１０１４．（ｉｎＣｈｉ
ｎｅｓｅ）．

［６］ＧＩＲＩＳＨＰＳ，ＡＮＪＡＮＥＹＵＬＵＡＳＲ，ＶＩＳＷＡＳＫＮ，ｅｔａｌ．Ｍｅａｔｓｐｅｃｉｅｓ
ｉｄｅｎｔｉｃａｔｉｏｎｂｙｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙ
ｍｏｒｐｈｉｓｍ（ＰＣＲＲＦＬＰ）ｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ１２ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ［Ｊ］．ＭｅａｔＳｃｉ
ｅｎｃｅ，２００５，７０（１）：１０７－１１２．

［７］ＭＵＲＵＧＡＩＡＨＣ，ＮＯＯＲＺＭ，ＭＡＳＴＡＫＩＭＭ，ｅｔａｌ．Ｍｅａｔｓｐｅｃｉｅｓｉｄｅｎｔｉ
ｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄＨａｌａｌａｕｔｈｅｎｔｉｃａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ［Ｊ］．
ＭｅａｔＳｃｉｅｎｃｅ，２００９，８３（１）：５７－６１．

［８］ＭＡＮＥＢＧ，ＭＥＮＤＩＲＡＴＴＡＳＫ，ＴＩＷＡＲＩＡＫ．Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ
ａｓｓａｙｆｏｒｉｄｅｎｔｉｃａｔｉｏｎｏｆｃｈｉｃｋｅｎｉｎｍｅａｔａｎｄｍｅａｔｐｒｏｄｕｃｔｓ［Ｊ］．Ｆｏｏｄ
Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００９，１１６（３）：８０６－８１０．

［９］ＢＡＬＬＩＮＮＺ，ＶＯＧＥＮＳＥＮＦＫ，ＫＡＲＬＳＳＯＮＡＨ．Ｓｐｅｃｉｅｓｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ：
ｃａｎｗｅｄｅｔｅｃｔａｎｄｑｕａｎｔｉｆｙｍｅａｔａｄｕｌｔｅｒａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＭｅａｔＳｃｉｅｎｃｅ，２００９，８３
（２）：１６５－１７４．

［１０］ＧＩＲＩＳＨＰＳ，ＡＮＪＡＮＥＹＵＬＵＡＳＲ，ＶＩＳＷＡＳＫＮ，ｅｔａｌ．Ｍｅａｔｓｐｅｃｉｅｓ
ｉｄｅｎｔｉｃａｔｉｏｎｂｙｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌ
ｙｍｏｒｐｈｉｓｍ（ＰＣＲＲＦＬＰ）ｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ１２ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ［Ｊ］．Ｍｅａｔ
Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００５，７０（１）：１０７－１１２．

［１１］ＧＨＯＶＶＡＴＩＳ，ＮＡＳＳＩＲＩＭＲ，ＭＩＲＨＯＳＥＩＮＩＳＺ，ｅｔａｌ．Ｆｒａｕｄｉｄｅｎｔｉ
ｃａｔｉｏｎｉｎｉｎｄｕｓｔｒｉａｌｍｅａｔｐｒｏｄｕｃｔｓｂｙｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲａｓｓａｙ［Ｊ］．Ｆｏｏｄ
Ｃｏｎｔｒｏｌ，２００９，２０（８）：６９６－６９９．

［１２］ＳＯＡＲＥＳＳ，ＡＭＡＲＡＬＪＳ，ＭＡＦＲＡＩ，ｅｔａｌ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆ
ｐｏｕｌｔｒｙｍｅａｔａｄｕｌｔｅｒａｔｉｏｎｗｉｔｈｐｏｒｋｂｙａｄｕｐｌｅｘＰＣＲａｓｓａｙ［Ｊ］．Ｍｅａｔ
Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１０，８５（３）：５３１－５３６．

［１３］ＣＨＥＮＷＢ，ＳＨＡＯＢＹ，ＬＩＡＯＸＢ，ｅｔａｌ．ＡｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆＰＣＲｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
ｆｏｒｓｏｍｅａｎｉｍａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｉｎｐｒｏｃｅｓｓｅｄｆｏｏｄ［Ｊ］．ＦｏｏｄＳｃｉｅｎｃｅ，２００５，
２６（８）：３３８－３４２．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１４］ＣＨＥＮＤ，ＢＡＩＦ，ＺＨＯＵＭＬ，ｅｔａｌ．ＤｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｆＢｏｓｇｒｕｎｎｉｅｎｓ，
ＢｏｓＴａｕｒｕｓ，ａｎｄＢｕｂａｌｕｓｆｒｏｍｍｅａｔｐｒｏｄｕｃｔｓｍｉｘｔｕｒｅｂａｓｅｄｏｎｍｉｔｏｃｈｏｎ
ｄｒｉｏｎ１２ＳｒＲＮＡｇｅｎｅ［Ｊ］．Ｈｅｒｅｄｉｔａｓ，２００８，３０（８）：１００８－１０１４．（ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ）．

［１５］ＨＥＷＬ，ＺＨＡＮＧＣ，ＹＡＮＧＪ，ｅｔａｌ．ＡｑｕｉｃｋｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｍｅｔｈｏｄｆｏｒ
ｔｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｆｏｕｒｍｅａｔｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓｉｎｆｏｏｄｐｒｏｄｕｃｔｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｔｉａ
ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａＳｉｎｉｃａ，２０１２，４５（９）：１８７３－１８８０．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１６］ＷＡＮＧＹ，ＳＨＩＹＹ，ＬＩＵＪＨ，ｅｔａｌ．Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｐｏｒｃｉｎｅｄｅｒｉｖｅｄｍａｔｅｒｉ
ａｌｓｉｎｍｅａｔｐｒｏｄｕｃｔｓｂｙｒｅａｌｔｉｍｅＰＣＲｍｅｔｈｏｄ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｏｄＳａｆｅ
ｔｙａｎｄＱｕａｌｉｔｙ，２０１３，４（５）：１５２９－１５３４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁欁
．

（Ｆｒｏｍｐａｇｅ７７）
［１０］ＬＩＵＹＤ，ＦＡＮＸ，ＨＵＺＹ．ＳｔｕｄｙｏｎＣｈｉｎｅｓｅｐｈｙｃｏｌｏｇｙ［Ｍ］．Ｗｕｈａｎ：

ＷｕｈａｎＰｕｂｌｉｓｈｉｎｇＨｏｕｓｅ，２００１．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．
［１１］ＺＨＡＮＧＢＹ，ＬＩＹＧ，ＬＩＺＫ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ，ｌｉｇｈｔｉｎｔｅｎ

ｓｉｔｙａｎｄｐＨｏｎｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｇｒｏｗｔｈｒａｔｅｏｆｈａｅｍａｔｏｃｏｃｃｕｓｐｌｕｖｉａｌｉｓ
［Ｊ］．ＯｃｅａｎｏｌｏｇｉａＥｔＬｉｍｎｏｌｏｇｉａＳｉｎｉｃａ，２００３，３４（５）：５５８－５６５．（ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ）．

［１２］ＷＡＮＧＺＦ，ＺＨＡＮＧＱ，ＬＶＨＹ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ，ｓａｌｉｎｉｔｙ，ｌｉｇｈｔ
ａｎｄｐＨｏｎｔｈｅｇｒｏｗｔｈｏｆｒｅｄｔｉｄｅｏｒｇａｎａｌｙｓｉｓｐｒｏｒｏｃｅｎｔｒｕｍｍｉｃａｎ［Ｊ］．
ＯｃｅａｎｏｌｏｇｉａＥｔＬｉｍｎｏｌｏｇｉａＳｉｎｉｃａ，２００１，３２（１）：１５－１８．（ｉｎＣｈｉ
ｎｅｓｅ）．

［１３］ＺＨＡＯＭＸ，ＨＡＮＢＰ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｆａｃｔｏｒｓａｆｆｅｃｔｉｎｇｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｂｌｏｏｍ
ｉｎａｔｒｏｐｉｃａｌｒｅｓｅｒｖｏｉｒ（ＴａｎｇｘｉＲｅｓｅｒｖｏｉｒ，Ｃｈｉｎａ）［Ｊ］．ＡｃｔａＥｃｏｌｏｇｉｃａ
Ｓｉｎｉｃａ，２００５，２５（７）：１５５４－１５６０．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１４］ＢＥＲＭＡＮＦＲＡＮＫＩ，ＫＡＰＬＡＮＡ，ＺＯＨＡＲＹＴ，ｅｔａｌ．Ｃａｒｂｏｎｉｃａｎｈｙ
ｄｒａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙｉｎｔｈｅｂｌｏｏｍｆｏｒｍｉｎｇｄｉｎｏｆｌａｇｅｌｌａｔｅＰｅｒｉｄｉｎｉｕｍｇａｔｕｎｅｎｓｅ
［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｈｙｃｏｌｏｇｙ，１９９５，３１：９０６－９１３．

［１５］ＷＡＮＧＺＨ，ＣＵＩＦＹ，ＡＮＱ，ｅｔａｌ．ＳｔｕｄｙｏｎｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆｐＨｏｎｔｈｅａｄ
ｖａｎｃｅｏｆｅｕｔｒｏｐｈｉｃａｔｉｏｎｉｎｒｅｓｅｒｖｏｉｒ［Ｊ］．Ｗａｔｅｒ＆ＷａｓｔｅｗａｔｅｒＥｎｇｉｎｅｅｒ
ｉｎｇ，２００４，３０（５）：３７－４１．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１６］ＺＨＡＯＷ，ＤＯＮＧＳＬ，ＬＩＤＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｐｒｉｍａｒｙｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙｏｆｐｈｙｔｏ
ｐｌａｎｋｔｏｎｉｎｓａｌｉｎｅａｌｋａｌｉｎｅｐｏｎｄｓ［Ｊ］．ＡｃｔａＨｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，
２００３，２３（１）：４７－５４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．

［１７］ＺＨＮＥＧＷＦ，ＺＥＮＧＺＱ．ＨｉｇｈｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅａｄａｐｔａｔｉｏｎｏｆｆｒｅｓｈｗａｔｅｒＣｙ
ａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＬａｋｅＳｃｉｅｎｃｅ，１９９４，６（４）：３５６－３６３．

［１８］ＮＡＬＥＷＡＪＫＯＣ，ＭＵＲＰＨＹＴＰ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅａｎｄａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ
ｏｆｎｉｔｒｏｇｅｎａｎｄｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓｏｎｔｈｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆＡｎａｂａｅｎａａｎｄＭｉｃｒｏｃｙｓ
ｔｉｓｉｎＬａｋｅＢｉｗａ，Ｊａｐａｎ：Ａｎｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌａｐｐｒｏａｃｈ［Ｊ］．Ｌｉｍｎｏｌｏｇｙ，
２００１，２：４５－４８．

［１９］ＬＩＮＹＸ，ＨＡＮＭ．ＴｈｅｓｔｕｄｙｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒｏｆｔｈｅＭｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓａｅｒｕｇｉｎｏｓａ
ＫｉｉｔｚｄｕｒｉｎｇｅｕｔｒｏｐｈｉｃａｔｉｏｎｏｆＤｉａｎｃｈｉＬａｋｅ［Ｊ］．ＡｄｖａｎｃｅｓｉｎＥｎｖｉｒｏｎ
ｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅ，１９９８，６（３）：８２－８７．

［２０］ＣＨＥＮＹＷ，ＱＩＮＢＱ，ＧＡＯＸＹ．Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｂｌｕｅｇｒｅｅｎａｌｇａｅｂｌｏｏｍ
ｕｓｉｎｇｓｔｅｐｗｉｓｅｍｕｌｔｉｐｌｅｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎａｌｇａｅ＆ｒｅｌａｔｅｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎ
ｔａｌｆａｃｔｏｒｓｉｎＭｅｉｌｉａｎｇＢａｙ，ＬａｋｅＴａｉｈｕ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＬａｋｅＳｃｉｅｎｃｅ，
２００１，１３（１）：６３－７１．

［２１］ＷＡＮＧＷ，ＦＡＮＧＺＦ，ＹＵＷＤ．ＲｅｓｅａｒｃｈｏｎｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄｆａｃｔｏｒｓｏｆＣｙａ
ｎｏｐｈｙｃｅａｅｄｅｎｓｉｔｙｉｎＱｉａｎｄａｏＬａｋｅ［Ｊ］．ＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｊｏｕｒｎａｌ，２００３，２７（２）：６０－６３．

０８ ＡｓｉａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ ２０１６


