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摘要    本研究以菲律宾蛤仔(Ruditapes philippinarum)的 D 形幼虫和壳顶幼虫为研究对象，建立快

速、高效的单个幼虫基因组 DNA 提取方法，并成功应用于菲律宾蛤仔的遗传学鉴定和单倍型分析。

此方法的原理在于通过物理和化学手段破坏细胞结构，释放 DNA，并通过热变性和快速冷却步骤实

现 DNA 的收集。进行实验时，先将分离的单个幼虫转移到 PCR 管中，加入 10 μL PCR 缓冲液，100 ℃

加热 5 min，迅速转移到冰盒中，并加入 0.5 μL 蛋白酶 K，并振荡混匀，在 PCR 仪 55 ℃条件消化

60 min，100 ℃加热 10 min 后，4 ℃离心并保存 DNA。经超微量紫外可见光分光光度仪检测、琼脂

糖凝胶电泳分离和 DNA 序列比对，评价幼虫 DNA 的质量。结果显示，以幼虫 DNA 为模板，设计

用于扩增 16SrRNA 和 COX1 基因的引物，扩增获得 PCR 产物的电泳条带清晰，测序验证准确，表

明 16SrRNA 和 COX1 均能对菲律宾蛤仔幼虫进行遗传鉴定和单倍型分析，COX1 共获得单倍型 14 个，

单倍型多样性为 0.937；16SrRNA 共得到单倍型 13 个，单倍型多样性为 0.705。研究结果证实，该

方法可从几百微米大小的贝类幼虫中提取高质量的基因组 DNA，为贝类幼虫的物种鉴定和遗传学分

析提供了一种准确、高效和可靠的方法，在贝类幼虫生态学和遗传育种领域具有广阔的应用前景。 

关键词    基因组 DNA；D 形幼虫；遗传分析；COX1；16SrRNA；菲律宾蛤仔 
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贝类早期发育阶段主要包括担轮幼虫、面盘幼虫

(D 形幼虫和壳顶幼虫)和稚贝等。面盘幼虫(浮游幼虫)

是大多数贝类早期发育过程中的重要阶段，体型较小，

壳长通常为 100~300 μm 左右，营浮游生活，幼虫贝

壳和肌肉系统在此阶段逐渐发育形成和完善 (Sun 

et al, 2019; Wu et al, 2022; 王婷等, 2022; Huan et al, 

2024)。在海洋中，贝类浮游幼虫的自然分布和扩散

范围直接影响贝类种群的定居和繁衍(Jablonski et al, 

1983; Johnson et al, 2001; Piggott et al, 2008; Cowen 

et al, 2009)。在贝类育苗生产中，贝类幼虫的健康状
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况是决定贝类苗种生长和存活的关键 (Nascimento- 

Schulze et al, 2021)。多年来，国内外学者对贝类幼虫

生长发育开展了大量的研究工作，主要集中在环境对

贝类幼虫生长发育和附着变态的影响等方面(王国栋

等, 2003; 宁军号等, 2015; 李浩浩等, 2017; 王涛等, 

2018; 邓正华等, 2019; 方佳峰等, 2020; 刘洋等, 2020; 

杜美荣等, 2020)。 
菲律宾蛤仔(Ruditapes philippinarum)是广温、广

盐、广分布的海产双壳贝类，主要生活在滩涂、浅海

区域，在我国北至辽宁、南至南海均有分布，是一种

适合于人工高密度养殖的滩涂贝类，也是中国四大养

殖贝类之一。然而，长期以来，我国南方育苗和北方

养殖的产业模式可能对当地野生种群基因资源和群

落结构产生一定影响(胡利莎等, 2016; 谭月等, 2021; 

王松林等, 2023; Wei et al, 2023; Zheng et al, 2023)。

在菲律宾蛤仔人工苗种培育过程中，由于亲本种质来

源混杂，导致出现苗种生产不稳定性、批次效应、质

量参差不齐等问题。这些问题直接关系到菲律宾蛤仔

的苗种稳定生产，对蛤仔养殖产业的绿色可持续性发

展造成不良影响。因此，建立菲律宾蛤仔苗种的高效

DNA 提取及遗传鉴定方法，对于早期苗种的质量筛

查和批次鉴定具有重要意义。 

然而，目前，在大多数海洋贝类研究过程中，

DNA 通常是从闭壳肌等组织中提取，采用苯酚–氯仿、

DNA 提取试剂盒等传统方法提取基因组 DNA。这些

传统方法对样品组织需求量大，繁琐耗时，提取试剂

有强刺激性，不适于贝类幼虫 DNA 的提取。特别是

对于单个幼虫个体的 DNA 提取，由于其体积微小，

体内 DNA 含量有限，传统的提取方法无法满足贝类

群体遗传学和幼虫生态学等方面分析研究的需要(张

凤梅等, 2020; 陈一等, 2023)。因此，建立一种单个贝

类幼虫 DNA 的高效提取方法，对贝类的物种鉴定和

遗传学分析，深入认识海洋贝类种群之间的连通性以

及贝类种质资源的管理和保护具有重要价值(Johnson 

et al, 2001; Piggott et al, 2008; 徐梦珍等, 2023)，在贝

类分子育种和群体遗传学等领域具有广阔的应用前

景(赵  庆等 , 2018; 王玲等 , 2018; 于红等 , 2022; Qi 

et al, 2022)。 

针对海洋贝类幼虫 DNA 提取及鉴定技术薄弱的

问题，本研究以我国重要滩涂贝类菲律宾蛤仔为研究

对象，基于 16SrRNA 和 COX1 基因，通过 PCR 技术

和单倍型分析技术，建立一种准确、高效的 DNA 提

取及遗传鉴定方法，以期为菲律宾蛤仔种质资源的保

护与评价、人工苗种质量鉴定等方面提供理论依据和

必要的技术支撑。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集及处理 

菲律宾蛤仔苗种繁育实验在福建中灵农业发展

有限公司贝类育苗场进行。苗种培育期间，所用海水

经砂滤池过滤，盐度为 25~30，水温为 23~26 ℃。每

天投喂金藻(Chrysophyta)和角毛藻(Chaetoceros)的混

合藻水，每 2 d 换水一次。幼虫样本为山东与广东种

群的杂交 F1 代以及莱州群体的自繁后代。从幼虫培

育池中取 6 L 海水，用 500 目筛绢过滤，对少量蛤仔

幼虫在显微镜下进行形态学观察和发育时期鉴定。所

需样本为 D 形幼虫和壳顶幼虫，D 形幼虫的铰合部呈

直线，外形呈现字母“D”的形状；壳顶幼虫的铰合部

稍稍隆起呈弧形，壳面观壳顶接近左右对称。使用一

次性吸管精确吸取滤网内的幼虫样本，并将 D 形幼虫

和壳顶幼虫分别收集至装有 700~800 μL 海水的

1.5 mL 离心管中，用吸管吸取少量(约 10 滴) 7.5% 

MgCl2 试剂，混匀后静置 1~2 min，待幼虫全部下沉，

将海水吸干，加入无水乙醇反复清洗，直至无絮状物

出现。于无水乙醇中保存，用于 DNA 提取。用吸管

将幼苗吸出，置于显微镜下，使用接种针将单个幼虫

分离开来，再将单个幼虫转移到 200 μL PCR 管中备用。 

1.2  幼虫的 DNA 提取及质量评价 

在装有幼虫的 PCR 管中，加入 10 μL PCR 缓冲

液[500 mmol/L KCl、100 mmol/L Tris-HCl (pH 8.3)、

15 mmol/L MgCl2 和 5 mmol/L (NH4)2SO4]。将 PCR

管置于 PCR 仪上，在 100 ℃条件下加热 5 min，以

实现 DNA 的失活处理。将含有幼虫 DNA 的 PCR 管

转移到冰盒中，并加入 0.5 μL 蛋白酶 K，之后密封并

振荡混匀，在 55 ℃条件下继续加热 60 min。随后，经

100 ℃处理 10 min，于 4 ℃离心并保存 DNA。收集菲

律宾蛤仔 30 个 D 形幼虫和 30 个壳顶幼虫，分别提取

基因组 DNA，使用超微量紫外可见光分光光度仪

NanoDrop 2000和琼脂糖电泳检测DNA的质量和浓度。 

1.3  PCR 扩增及产物测序分析 

以幼虫 DNA 为模板，构建 50 μL PCR 体系，其

中包括 2×Taq Plus Master Mix Ⅱ(Dye Plus) 25 μL、

COX1 正向引物 2 μL、COX1 反向引物 2 μL、灭菌水

16 μL 和模板 DNA 5 μL。扩增程序：94 ℃ 5 min；

94 ℃ 30 s，53 ℃ 30 s，72 ℃ 1 min，40 个循环；

72 ℃ 10 min。取 2 μL PCR 产物于 1.5%琼脂糖凝胶

中，130 V 电泳 30 min，验证条带位于相应片段大小

的位置上且条带单一。扩增产物由生工生物工程(上
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海)股份有限公司进行单向测序。采用 MEGA 6.06 软

件剪切拼接测得序列，以 NCBI 数据库中菲律宾蛤仔

DNA 数据为参考，使用 GeneDOC 和 MEGA 软件中

的 ClustalW 进行比对。采用 Neighbor-Joining(邻接法)

构建个体系统发育树。测试菲律宾蛤仔序列与数据库

记录序列在同一分支，则此测试的幼苗为菲律宾蛤仔

幼苗。采用 DNAsp 6.0 软件进行单倍型分类和统计。

用 GeneDOC 软件对所测序列进行基因比对分析。采

集不同批次的 D 形幼虫和壳顶幼虫，利用 MEGA 6.06

软件构建系统进化树。 

2  结果与分析 

2.1  DNA 提取质量以及 PCR 产物纯度检测 

本研究对菲律宾蛤仔的 30 个 D 形幼虫和 30 个

壳顶幼虫分别进行 DNA 提取及质量和浓度检验。由

表 1 可见，2 个时期的贝类幼虫提取的 DNA 浓度为

(26.14±9.32) ng/μL，A260/280 值为 1.16±0.08。将提取的 
 

表 1  菲律宾蛤仔幼虫基因组 DNA 质量和浓度 
Tab.1  The quality and concentration of genomic DNA  

from R. philippinarum larvae 

样品 

Sample 

DNA 浓度/(ng/μL) 

DNA concentration 
A260/280

D-shaped larvae-2 17.9 1.00 

D-shaped larvae-11 18.4 1.21 

D-shaped larvae-15 20.4 1.18 

D-shaped larvae-17 21.7 1.26 

Umbo larvae-6 30.7 1.17 

Umbo larvae-11 43.5 1.14 

Umbo larvae-4 30.4 1.15 

Umbo larvae-7 49.5 1.27 
 

表 2  菲律宾蛤仔幼虫基因组 PCR 产物质量和浓度 
Tab.2  The quality and concentration of PCR products of the 

genomic DNA from R. philippinarum larvae 

引物 
Primer 

样品 
Sample 

产物浓度 
Product  

concentration
/(ng/μL) 

A260/280

16SrRNA D-shaped larvae-2 524.8 1.28

D-shaped larvae-11 539.9 1.28

Umbo larvae-6 525.6 1.27

Umbo larvae-11 514.6 1.26

COX1 D-shaped larvae-15 522.1 1.26

D-shaped larvae-17 537.7 1.26

Umbo larvae-4 514.8 1.27

Umbo larvae-7 517.2 1.26

DNA 分别用 16SrRNA 和 COX1 引物进行 PCR 扩增，

均获得特异性 PCR 产物，扩增引物序列见表 3，PCR

产物的电泳结果见图 2。采用 1.5%琼脂糖凝胶电泳对

提取的幼虫基因组 DNA 进行分析(图 1)，结果显示，

DNA 条带明显，未观察到非特异性条带，验证了该

方法在 DNA 提取过程中的高纯度和高回收率，可为

后续的分子生物学研究提供可靠的 DNA 模板。 

 

 
 

图 1  菲律宾蛤仔幼虫基因组 DNA 电泳 
Fig.1  The gel electrophoresis results of DNA extracted  

from R. philippinarum larvae 

D：D 形幼虫；K：壳顶幼虫；M：Marker。下同。 
D: D-shaped larvae; K: Umbo larvae; M: Marker.  

The same below. 
 

2.2  系统发育关系及物种鉴定 

基于 COX1 序列采用 NJ 邻接法构建了 28 个菲

律宾蛤仔幼虫的系统进化图。基于 COX1 构建的 NJ

图将 28 个个体分为 2 个主要分支(图 3A)，其中，Umbo 

larvae 8~15 为莱州苗种，聚集成一个独立的分支，而其

余 16 个个体则聚集成另外一个分支。基于 16SrRNA 构

建的系统进化图(图 3B)，由 34 个幼虫个体组成，系统

发育树分为 1 个大分支和 3 个小分支，其中，Umbo 

larvae 15~29 为莱州群体的自繁后代，其余为杂交苗种。 

2.3  菲律宾蛤仔幼虫基因序列比对和单倍型分析 

D 形和壳顶幼虫 DNA 扩增获得的序列，与 NCBI

数据库中菲律宾蛤仔数据库进行比对，结果见图 4，

证实所有幼虫样品均为菲律宾蛤仔，比对准确率在

99%以上。经 MEGA 和 GeneDOC 进行 DNA 序列分

析，发现 COX1 扩增序列能够对不同遗传背景的菲律

宾蛤仔幼虫进行准确鉴别，置信度为 98.4% (图 4A)；

16SrRNA 也能对不同批次菲律宾蛤仔幼虫进行准确 
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表 3  菲律宾蛤仔幼虫 DNA 的 PCR 扩增引物序列 
Tab.3  PCR primer sequence for amplification of R. philippinarum larvae DNA 

引物 Primer 引物序列 Primer sequence (5′~3′) 片段长度 Fragment length/bp 

COX1 F: GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG 500 

R: TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA 

16SrRNA F: CGCCTGTTTATCAAAAACAT 625 

R: CCGGTCTGAACTCAGATCACGT 

 

 
 

图 2  菲律宾蛤仔幼虫 DNA PCR 产物电泳(A: 16SrRNA; B: COX1) 
Fig.2  Electrophoresis of the PCR products of the R. philippinarum larvae (A: 16SrRNA; B: COX1) 

 

 
 

图 3  不同批次菲律宾蛤仔幼虫 Neighbor-Joining 图(A: 16SrRNA; B: COX1) 
Fig.3  Neighbor-Joining tree of different batches of R. philippinarum (A: 16SrRNA; B: COX1) 

 

鉴别，置信度为 98.2% (图 4B)。表明本方法提取的幼

虫能够应用于贝类物种的精准鉴定。 

对山东与广东种群的杂交 F1 代以及莱州群体的

自繁后代的壳顶幼虫进行单倍型分析，结果显示，

COX1 单倍型共有 14 种(图 5A)，它们之间的遗传距

离为 0.001 2~0.006 2。其中，单倍型 H-3 的个体最多，

共有 5 个个体；其次是单倍型 H-1、H-2、H-5 和 H-6，

分别来自 3 个个体，单倍型多样性为 0.937，单倍型

多样性水平较高。16SrRNA 共获得 13 种单倍型，各

单倍型之间的遗传距离为 0.001 2~0.031 1，以单倍型

H-5 为中心聚集在一起，呈辐射发散状(图 5B)。其中，

含有单倍型 H-5 的个体最多，共有 18 个体，成为优

势单倍型；其次，单倍型 H-2、H-8 和 H-9 分别来自

2 个个体，单倍型多样性为 0.705。 
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图 4  菲律宾蛤仔样品序列与 NCBI 数据库比对结果 
Fig.4  Alignments of COX1 and 16SrRNA sequencing results with NCBI database 

A：COX1 序列比对；B：16SrRNA 序列比对 
A: Sequence alignment of COX1; B: Sequence alignment of 16SrRNA 

 

 
 

图 5  基于 COX1 和 16SrRNA 序列构建的壳顶幼虫单倍型 
Fig.5  Haplotype map for the shell-capped larvae based on COX1 and 16SrRNA sequences 

A：基于 COX1 的单倍型；B：基于 16SrRNA 的单倍型 

每个圆形图案代表一种独特的单倍型，图案中的颜色表示同一单倍型中的不同个体。 
A: Haplotype network for COX1; B: Haplotype network for 16SrRNA. 

Each circular motif stands for a unique haplotype, with the colors within the motifs indicating  
different individuals of the same haplotype. 

 

3  讨论 

建立贝类早期幼虫的 DNA 高效提取及遗传鉴定

方法，对于理解海洋贝类浮游幼虫的分布和扩散、种

群动态分布特征、物种多样性形成、人工苗种质量筛

查和遗传鉴定等方面具有十分重要的理论价值和应

用前景。 

在对贝类遗传学研究过程中，目前大多数 DNA

提取均通过采集贝类成体的鳃、外套膜、贝壳等组织， 

采用传统 DNA 提取方法获得。传统方法提取贝类

DNA 主要包括十六烷基三甲基溴化铵法(CATB)、十

二烷基硫酸钠法(SDS)、胍裂解缓冲液法(GLB)等有机

溶剂萃取法(李联泰等, 2005)。本研究提出的方法无

需大量有机溶剂和复杂的过程进行萃取，相对于传统

方法更加便捷，且无需大量的组织样品，仅需要 200~ 

300 μm 大小的幼虫。传统的 DNA 提取方法可能会对

样品造成不同程度的损伤。例如，在采集长牡蛎

(Crassostrea gigas)组织时，使用 MgSO4 麻醉后取少
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量的外套膜组织，虽然获取了完整 DNA，但导致牡

蛎的死亡率增加(Wang et al, 2011)。另外，采集软体

部以外的组织可减少对贝类的损害，例如，采用有机

溶剂萃取法提取珍珠贝(Pteria penguin)边缘和足丝的

DNA，浓度较高，但 A260/280 值偏低(陈一等, 2023)。

本研究首次从体型微小的菲律宾蛤仔幼虫体内提取

单独个体的 DNA，其浓度和纯度可满足后续 PCR 和

遗传鉴定的实验需求。 

在长牡蛎 DNA 提取实验中，采用了有机溶剂萃

取法(OSE)及胍裂解缓冲液法(GLB)对其腹部外缘贝

壳进行 DNA 提取，获得的 DNA 产物 A260/280 值分别

为 1.320 和 0.970 (Jiang et al, 2019)。在本研究中，幼

虫提取 DNA 产物 A260/280 为 1.16±0.08，可能是因为在

提取过程中存在蛋白质和盐分等污染的情况，这与之

前的研究结果一致(陈一等, 2023)。此外，研究者开

发了一种提取单个鱼卵仔鱼微量总 DNA 的简便快速

方法，此方法可对单个鱼卵和仔鱼的 DNA 进行提取

(尤锋等, 2011)。尽管如此，相比鱼卵而言，贝类幼虫

个体小得多，一般在 200~300 μm 左右，单个个体所

含有的 DNA 量极少，无法通过传统方法提取 DNA。

另外，采用环境 DNA (eDNA)技术也可以提取贝类幼

虫 DNA，但所提取的 DNA 为混合个体 DNA，无法

直接分离出单个幼虫的 DNA，需要使用算法进行分

类，较为复杂(徐梦珍等, 2023)。本研究建立的菲律

宾蛤仔幼虫 DNA 提取方法，能够通过简单、快捷的

步骤获得单个幼虫的高质量 DNA 产物，可以直接作

为后续分子生物学和幼虫生态学研究的实验材料。 

基于条形码的物种鉴定和单倍型分析不仅有助

于理解贝类的遗传结构和进化历史，还对贝类的遗传

育种和幼虫生态学具有重要的指导意义 (陈军等 , 

2010; 李双双等, 2018; Johnson et al, 2001; Xie et al, 

2023; 吴宙等, 2024)。在本研究中，基于 COX1 和

16SrRNA 可以实现对不同批次菲律宾蛤仔幼虫的遗

传鉴定，但 COX1 的鉴别能力略高于 16SrRNA。本

研究基于 NCBI 数据库比对分析，16SrRNA 扩增产物

序列比对率为 98.2%，COX1 产物序列比对率为 98.4%，

表明基于幼虫 DNA 获得的 16SrRNA 与 COX1 片段

都具有较高的遗传鉴定能力。此外，COX1 可将本研

究的 2 个不同遗传背景的幼虫有效区分，其中 COX1

的 H-5 单倍型形成了置信度很高的单系群，但

16SrRNA 对不同遗传背景的幼虫的区分能力有限。

单倍型多样性是研究群体遗传分化的重要指数，能够

客观反映群体遗传多样性，单倍型多样性指数越高，

表明遗传多样性越丰富(Saitou N et al, 1987; Avise 

et al, 2000)。根据本研究的单倍型结果，COX1 和

16SrRNA 分别获得 14 种和 13 种单倍型，单倍型多

样性分别为 0.937 和 0.705，反映了幼虫单倍型多样

性处于较高的水平。杂交群体遗传多样性高于莱州自

繁群体，可能是由于杂交群体的杂合度较高导致(高

祥刚等, 2008)。 

综上所述，本研究建立了一种快速、高效的单个

幼虫基因组 DNA 提取方法，可从几百微米大小的贝

类幼虫中提取高质量的基因组 DNA，经超微量紫外可

见光分光光度仪检测、琼脂糖凝胶电泳分离和 DNA

序列比对，获得质量较好的幼虫基因组 DNA，并能

成功开展幼虫的遗传学鉴定和单倍型分析，不仅为人

工苗种生产过程中的苗种批次鉴定、亲本来源追溯、

遗传学评价提供了简单有效的幼虫 DNA 提取方法，

而且对于解析贝类幼虫在海洋环境中的分布、动态变

化及幼虫与环境的相互作用，具有重要的指导意义和

应用价值，在贝类遗传育种学和幼虫生态学领域具有

广阔的应用前景。 
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An efficient DNA Extraction Method from Ruditapes philippinarum larvae  

and Its Application in Genetic Analysis 

ZHANG Lei1,2,3, XU Xinghong1, LIU Zhihong2,3, WU Biao2,3, ZHOU Liqing2,3,  
LI Zhuanzhuan2,3, MA Peizhen2,3, SUN Xiujun2,3①
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Chinese Academy of Fishery Sciences, Qingdao  266071, China; 3. Laboratory for Marine Fisheries Science and Food 

Production Processes, Qingdao Marine Science and Technology Center, Qingdao  266237, China) 

Abstract    Ruditapes philippinarum—a marine bivalve mollusc known for its adaptability across a 
range of temperatures, salinities, and habitats—thrives primarily in tidal flats and shallow marine areas. 
It is an ideal candidate for high-density cultivation in tidal flats, making it one of the four major 
cultivated shellfish in China. Genetic exchanges are prevalent among populations in adjacent marine 
areas, and artificial translocation and cultivation of this species in China have affected the genetic 
resources of local wild populations, notably altering the genetic structure and ecological balance of 
these groups. Thus, there is an urgent need for an effective genetic identification method to assess their 
genetic diversity and germplasm resource status. Efficient extraction of larval DNA is essential for 
genetic research on shellfish; however, methods for extracting and identifying trace amounts of DNA 
have not been widely reported. This study addresses these limitations by establishing an efficient 
method suitable for individual larvae of the marine shellfish, R. philippinarum, and other bivalve 
mollusks. This method can extract high-quality genomic DNA from larvae as small as a few hundred 
micrometers, with the aim of providing an accurate and efficient DNA extraction method for species 
identification and genetic analysis of marine shellfish larvae. 

Here, D-shaped and umbo larvae were selected for DNA extraction. A rapid and efficient method 
for extracting genomic DNA from a single larva was developed and successfully applied for genetic 
identification and haplotype analysis. This method involved the use of physical and chemical means to 
disrupt the cell structure, and release and collect DNA through thermal denaturation and rapid cooling. 
A single larva was transferred to a PCR tube containing 10 μL of PCR buffer, followed by heating at 
100 ℃ for 5 min and quick transfer to an ice bath. After adding protease K (0.5 μL) for digestion at 
55 ℃ for 60 min, the tube was heated again at 100 ℃ for 10 min and then centrifuged at 4 ℃ to 
collect the DNA. The larval DNA quality was evaluated using a NanoDrop UV-Vis Spectrophotometer, 
agarose gel electrophoresis, and DNA sequencing. 

The results demonstrated that PCR products amplified by 16SrRNA and COX1 showed a single 
clear band of target products, corroborated by their precise sequences. This suggests that the extracted 
larval DNA can be effectively used for genetic identification and haplotype analysis using these 
markers. Haplotype analysis revealed 14 COX1 haplotypes with a diversity of 0.937, and 13 
haplotypes detected by 16SrRNA with a diversity of 0.705. These findings indicate that the PCR buffer 
DNA extraction method can yield high-quality genomic DNA from larvae several hundred 
micrometers in size. This method offers an accurate, efficient, and reliable approach for species 
identification and genetic analysis of shellfish larvae, with broad potential applications in genetic 
research and molecular breeding. 
Key words    Genomic DNA; D-shaped larvae; Genetic analysis; COX1; 16SrRNA; Ruditapes 
philippinarum 
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