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研究项目介绍

	背景知识简介

（或训练内容）

	由于动物栖息地被破坏、森林砍伐和农业耕作等，以及高额利润的驱使，野生动物皮、肉、标本等非法交易，促使过度的狩猎活动，使一些野生动物的数量急剧减少以至灭绝。而有关执法部门提供的样本往往为动物的破碎肢体、残缺不全的皮张、羽毛等，无法用常规形态学方法进行鉴定。此外，随着飞机数量和航班次的逐年增加，鸟击飞机事故越来越频繁，鸟击留下的血迹和残骸也很难准确鉴别到种。

随着分子生物学的发展，人们开始用分子生物学方法在不能得到动物本体的情况下来鉴别动物种类，也能够准确鉴别鸟击飞机留下的血迹和残骸，提出有针对性的鸟击防范措施，确保航空器的安全。
分子生物学方法已经应用于鉴定野生动物，尤其是在传统的形态学鉴定无法实施的情况下，分子生物学方法的使用更是方便有效。无论动物的躯体被破坏到什么程度，其DNA携带的遗传信息仍然存在，可以根据DNA上遗传信息进行鉴定。实际上，DNA分类鉴定并不一定要求了解其全部遗传信息，只要知道一条或几条基因的部分序列就可以了。常用的分子生物学方法有：应用位点特异性引物进行PCR扩增，根据能否产生目的扩增产物来鉴定；应用探针杂交，对亲缘关系较近物种进行有效鉴定；RFLP技术在物种鉴定中的应用；通过PCR扩增和测序，并对照样品序列或数据库中已有序列进行分析比较来鉴定等等。
但目前很多学者往往更侧重于生物多样性及其演化规律上进行研究分析，而利用分子生物学技术对野生动物进行物种鉴别做得很少，属起步摸索阶段。在基因库（gene bank）中查到的种类也较少，如内蒙古有85种国家I、II级重点保护珍稀鸟类，但在基因库中可查到（NCBI网站）的只有白鹤、东方白鹳、斑嘴鹈鹕、疣鼻天鹅、白额雁、普通鵟、鹰鵰、鶚、猎隼等9种。这说明大部分野生动物的基因并不清楚，基因库的建立还有待人们大量的实验工作。


	现有研究基础


	一直从事动物生态学研究工作。先后主持国内外研究课题9项，参加国内外研究课题13项。主编动物学专著1部，副主编3部，参编2部，在国内外学术刊物发表论文60余篇。获省部级科技进步奖3项。参加《内蒙古动物志》（共6卷）的编写与出版工作，为副主编。对内蒙古鸟类多样性、鸟类群落结构与环境的关系、内蒙古脊椎动物区系及地理分布等方面进行了深入研究，应用动物生态学原理对飞机鸟击防范、高压输电线路鸟害防治、珍稀鸟类及其栖息地的保护进行探索。近年来，应用分子生物学方法如羽毛角蛋白电泳，对内蒙古6种百灵鸟的亲缘关系进行了分析；利用随机扩增多态DNA(RAPD)技术对毛腿沙鸡、鸥类、鸻形目、鸽形目和鸡形目的几种鸟类进行DNA分析，探索鸟类学中一些有争议的和亟待解决的学术问题；利用12SrRNA基因对黄羊物种进行鉴定，采用宏观与微观相结合的手段，鉴别珍稀野生动物种类。本实验室已备有电泳仪、离心机、分光光度仪等分子生物学常用仪器，有计算机可供实验数据处理使用。


	研究摘要

	利用12SrRNA基因对隼形目、鸮形目、鸥形目和百灵科鸟类物种进行鉴定。通过PCR扩增，测出样品12SrRNA基因序列。12SrRNA基因在物种鉴定中具有以下两个优点：一是高度保守性；二是12SrRNA序列在物种间具有明显的可辨性。

与核基因组相比，动物线粒体基因组作为核外遗传物质有其独特的遗传学特征：.分子结构简单、分子量小、无组织特异性、线粒体基因的组织在进化上是相对保守的。不同种类的生物线粒体DNA的大小不同，其中人、牛、马、羊、鼠等哺乳动物约为16.5kb。与核DNA相比，线粒体DNA所占的比例很小，还不到1%。12SrRNA 基因是线粒体DNA编码序列的一部分，也具有高度保守性，对于物种的鉴定具有很高的可信度和准确性。
通过线粒体DNA中的序列12SrRNA基因准确鉴定野生动物物种，对濒危野生动物的保护，及不法分子准确量刑具有重要的现实意义；准确鉴别鸟击飞机留下的血迹和残骸，确保航空器的安全，具有潜在经济效益。
利用12SrRNA基因对内蒙古珍稀和常见动物进行物种鉴定，逐步建立内蒙古珍稀和常见动物基因库。为无法用常规形态学方法进行识别的野生动物物种鉴定提供比对依据。

	进度计划

	（1）2008年4-12月，编制项目计划书，收集和选取实验样本，购置药品并进行预实验。

（2）2009年1-12月，DNA提取，PCR扩增及测序，序列分析。

（3）2010年11-12月，继续进行上一年的试验；分析实验数据，编写项目总结报告，发表研究论文

	预期成果形式
	发表C类研究论文1篇。


	项目来源说明
	如说明已获资助或正在申请中的项目名称、时间和经费



注：本表供拟承担指南项目或开放项目的指导教师填写，并向学生公布。
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