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摘 要:利用编码线粒体细胞色素氧化酶I(COI)的基因片段序列,对泰国近海有毒水母69个样本进行遗传多样性

研究,并探讨该片段作为DNA条形码对泰国近海有毒水母类进行快速分类鉴定的可行性,以期为后续有毒水母的

监测和预警、生物学和生态学等的研究提供技术支撑。基因碱基组成分析表明,立方水母COI序列 GC含量为

42.1%,明显高于钵水母(37.1%)和水螅水母(36.9%)。COI基因编码氨基酸的密码子第3位点GC含量(30.2%)

显著低于第1,2位点(分别为47.4%,42.1%),且该位点碱基替换频率最高,转换/颠换比值为1.0,表明该位点碱基

突变趋于饱和;但去除密码子第3位点,对系统进化树的构建无显著影响。根据COI序列计算3个纲水母的K2P
(Kimura2-parameter)遗传距离,得出种内遗传差异为0.000~0.151,均值为0.036,同纲种间遗传差异为0.167~0.
321,均值为0.263,纲间遗传差异为0.246~0.385,均值为0.334。该COI基因片段能够快速有效区分这些有毒水

母种类。研究表明,泰国沿岸水母多样性较高,所获69个样品可以分为13个种,包括5种钵水母、6种立方水母和

2种水螅水母,其中Carukiidae科存在新属新种。立方水母的地理分布具有明显的区域特征,马来半岛东西两岸存

在物种和遗传多样性差异,其产生原因还有待于进一步研究。
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刺胞动物门(Cnidaria)中的水母亚门(Medusozoa)包含水螅虫纲(Hydrozoa)、钵水母纲(Scyphozoa)、立
方水母纲(Cubozoa)和十字水母纲(Staurozoa)四个纲。其中,立方水母虽然是种类数量最少的一个纲(目前

已知仅有约36种[1]),但许多种类毒性极强,例如:Chironexfleckeri被称为“海黄蜂(Seawasp)”,人被大面

积螫伤后可导致几分钟内死亡[2]。这些剧毒立方水母的广泛分布,严重影响着沿海居民生命安全及海滨旅

游业的发展,在印度洋-西太平洋热带地区,剧毒立方水母蜇伤甚至使游客致死的事件频繁发生,引起了当

地政府的重点关注[3-4]。仅在菲律宾沿岸的立方水母蜇死游客或渔民的发生率,每年可达20~50例,由于一

些偏远地区没有统计数据,实际发生率应远高于此[4]。另外,近年来由于受人类活动及气候变化的影响,水
母数量剧增引发的重大事件在全球范围内频繁爆发,例如:水母爆发堵塞发电厂的冷却系统,导致中国河北、
山东等多地沿海发电厂被迫临时关闭[5-6];在日本海[7]以及地中海、大西洋等某些海域[8],近海海域水母频繁

爆发严重破坏了当地浮游生态系统平衡,使海洋渔业大规模减产,造成了严重的经济损失。因此,掌握水母

种群和数量的动态分布与变化,尤其是对有毒水母进行快速鉴别和区分具有重要意义。
然而,仅依据传统形态学来鉴别和区分不同的水母种类存在一定的局限性,不能直接应用于水母生物多
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样性和种群监测等的研究中。首先,目前水母的分类系统还不够完善,一些种类原始标本的遗失、形态描述

不充分、隐种(Crypticspecies)的存在等,使得一些水母科属还未明确其分类地位[9];随着研究的深入,一些

新的水母种类不断被发现[10-11],但仍有许多种类没有充分描述或正式命名[12]。其次,已有研究表明一些水

母的形态特征具有不确定性,例如:不同生活史时期差异甚大[13],水母的形态在不同的海域也往往有变化。
而且实际调查中的很多限制因素如样品含水多,采集后易变形失真等,也增加了形态鉴定的难度。相对于传

统形态学鉴定方法,DNA条形码的优势在于能以较低的成本快速获取DNA信息,大大缩短了鉴定时间,且
可以监测水母从浮浪幼虫到成体的全生活阶段[14]。

自20世纪90年代开始,随着测序技术的飞速发展和广泛应用,一些水母类的核糖体基因和线粒体基因

片段也逐渐被开发,并应用于系统发育和进化研究[15-17]。线粒体DNA具有结构简单、碱基替换率高、无组

织特异性等优点,适于物种分类、进化关系等的分析,其中线粒体细胞色素c氧化酶I(COI)在海洋生物分子

系统学研究中应用广泛。已有的许多研究证明基于COI的DNA条形码在物种鉴定、隐存种发现等方面具

有强大的功能[18-20],这在水母研究中得到应用[21-22]。
近年来,泰国有毒水母蜇伤游客的事故频发[4],引起泰国政府部门的高度重视,初步调查发现泰国海域

有毒水母多属于立方水母纲和钵水母纲,尤其是数个剧毒的立方水母种类尚难准确鉴定并区分其种类[23]。
另外,这些水母生活史复杂、形态多变,严重影响了对其种群分布、生活史以及环境影响要素等的生态学调查

研究。基于形态分类的不足和DNA条形码在物种分类上的优势,我们分析了泰国近海有毒水母COI基因

片段,探讨其在水母种类鉴定方面的应用价值,以期推动线粒体COI序列片段在泰国有毒水母种群监测和

研究中的应用。

1 材料与方法

1.1 样品的采集与保存

2014-2015年,西南季风季(5-10月)、东北季风季(11月至翌年4月)各采样2~3次。由于泰国近岸

的剧毒水母(如立方水母)比较多,采样工作均由当地有经验的监测人员和渔民负责,大部分是利用大型浮游

生物网采集,另有少量样本来自当地渔民的零星采集。
甄选有毒水母样本69个用于遗传多样性研究,其中12个采自泰国湾西部沿岸,57个来自安达曼海东

部沿岸(图1)。取小块伞部或触手组织,用体积分数为95%的酒精固定,4℃保存于冰箱中,运送至实验室,

2015-10开始进行DNA分析。其余组织保存于体积分数为5%的甲醛中,用于形态学的鉴定,泰方负责的形

态学研究结果另文追述,表4仅列出我们研究中69个样品的形态鉴定相关信息。

1.2 DNA的提取以及PCR扩增和测序

切取每个组织样本约3mg,用蒸馏水冲洗数次,无菌滤纸汲取样品中的水分后,用灭菌刀片将组织切碎

并研磨,使用动物组织 DNA 提取试剂盒(美国 OmegaBio-Tek公司生产 E.Z.N.A.TM 型)提取基因

组DNA[24]。

PCR扩增在PCR仪(杭州博日科技有限公司生产GeneTouch型)上进行,COI反应体系为50μL,包括

5μL10×buffer,4μLMg2+(25mmol/L),4μLdNTP(10mmol/L),2μL每条引物(10μmol/L),0.25U
Taq酶(大连宝生物工程有限公司生产),0.75μLBSA(10mg/mL,牛血清白蛋白),2μL基因组DNA模版

(约50ng),其余用超纯水补足。扩增COI片段的反应程序:94℃预变性2min,然后35个循环包括94℃
变性45s,48℃退火60s,72℃延伸2min,最后72℃延伸10min。反应引物(表1)主要使用引物CNCOX-
F/R扩增,效果不佳时,采用其他2对引物扩增。
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图1 采集地点和样品数量(括号内数字)

Fig.1 Thecollectinglocationsandsamplesizes(numbersinbrackets)

表1 所用引物序列及参考文献

Table1 Sequencesandreferencesoftheprimersusedinthestudy

引物名称 序列(5'-3')     资料来源

LCO1490

HCO2198

GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG

TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA
Folmer等[25]

COI-F

COI-R

YKCWGSWATGGTDGGHACHGC

CCYCCTGCDGGRTCRAARA
本研究

CNCOX-F

CNCOX-R

TTTCTACTAATCATAARGAYATWGG

GCTACTACATAATAWGTRTCR
程方平等[14]

扩增产物经琼脂糖凝胶电泳检测,验证无误后使用割胶回收试剂盒(美国OmegaBio-Tek公司生产E.
Z.N.A.TM型)进行回收纯化[24]。纯化产物直接送青岛擎科梓熙生物技术有限公司使用PCR引物双向测序。
部分测序困难的样品采用PMDTM19-T(大连宝生物工程有限公司生产)连接,并转化至感受态大肠杆菌

DH5α,采用麦康凯选择性培养基筛选阳性克隆,经PCR检测确认无误后,选择4~5个阳性克隆进行双向

测序。

1.3 数据处理

所得原始峰图文件先经Seqman软件(DNAstar软件包)处理,进行序列拼接,并人工校正。使用

Bioeditv7.0.9.0软件中内置的ClustalW对核苷酸序列进行比对分析,参数为默认值。所得序列去除引物和

两端质量不高的部分,并双向进行比对,对于正反向存在不一致的序列,会重复测序,以确定正确的序列。部

分样品进行连接转化后测序,所得的重复序列进行比对,并以一致共有的序列作为该样品的代表性序列,与
其它样品进行比较。研究中获得水母COI片段69条,结合从GenBank数据库中下载的19条相关代表性
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COI序列(表2),对所得样品进行系统发育研究。比对后,去除两端较长的序列,保留621bp可比对位点。
使用 MEGA6.0软件统计碱基组成、碱基替换。计算基于K2P(Kimura2-parameter)模型的样品间相对遗

传距离(d),并按各样品的分类组别分别统计和比较种内、种间和纲间遗传距离的变化。利用无脊椎动物线

粒体遗传密码翻译COI核苷酸序列,并与GenBank中已知序列进行比对,寻找正确的翻译密码框;两两比

较不同序列间转换、颠换数量和转换/颠换比值(R),进一步分析R值与d之间的关系;分别计算密码子不同

位点(第1,2,3位点)上的碱基含量、替换频率、R值,以及与d的关系。分别采用邻接法NJ(Neighbor-join-
ing)和最大似然法 ML(MaximumLikelihood)构建系统发育树。邻接法通过确定距离最近或相邻的成对分

类单位来使系统树的总距离达到最小,而最大似然法根据碱基替换模型计算每个系统树的似然值,以似然率

最大的拓扑结构作为最优树,2种方法所建的系统树可相互比较印证,并用1000次bootstrap检验系统发育

树各节点的可信度。

1.4 统计分析

分别统计各纲中COI序列的GC含量(%)及标准误差(SE),并利用SPSS16.0软件包中的单因素方差

分析(one-wayANOVA)方法,检验不同纲之间GC含量是否具有显著差异。为检验不同样本间(种内、种间

和纲间)R值是否趋于饱和,做R值随着遗传距离(d)增加而变化的散点图,并利用多项式回归模型做出两

者之间的趋势线。
表2 从Genebank下载的水母COI基因序列信息,包括序列号、种类和资料来源

Table2 InformationoftheCOIsequencesretrievedfromtheGenBankdatabase,includingaccessionnumbers,

speciesandthereferences

纲 水母种名 序列号 资料来源

Cubozoa Alatinamoseri JN642335 Smith等[26]

Cubozoa Carukiabarnesi JN700960 Kayal等[27]

Cubozoa Chironexsp. KT223648 Sucharitakul[28]

Cubozoa Chironexyamaguchii FJ665180 Lewis和Bentlage[29]

Cubozoa Chiropsalmusquadrumanus JN700970 Kayal等[27]

Cubozoa Tamoyahaplonema HQ824530 Collins等[30]

Scyphozoa Aureliasp. EU010386 Ki等[31]

Scyphozoa Catostylusmosaicus JN700940 Kayal等[27]

Scyphozoa Catostylussp. KJ733903 He[28]

Scyphozoa Chrysaoramelanaster KJ026243 Dawson等[32]

Scyphozoa Chrysaorasp. JN700941 Kayal等[27]

Scyphozoa Lychnorhizalucerna HF968749 Armani等[33]

Scyphozoa Mastigiassp. JN215543 Bayha和 Graham[34]

Scyphozoa Phyllorhizapunctata GQ120101 Ortman等[13]

Scyphozoa (种名有待验证) KC811107 Nevarez-Lopez等[28]

Hydrozoa Aequoreamacrodactyla LK054491 Mizrahi[28]

Hydrozoa 未知水螅水母 KJ950448 Kocot和Todt[35]

Hydrozoa Octophialucium medium JQ716089 Zheng等[36]

Hydrozoa Physaliaphysalis LN901209 Kayal等[37]

2 结果与分析

2.1 COI基因序列碱基组成与替换统计分析

3个纲(钵水母、立方水母、水螅水母)的GC含量平均分别为37.1%(标准误差SE=0.3)、42.1%(SE=0.2)、36.
9%(SE=2.2),并且不同纲间差异显著(one-wayANOVA,P<0.01),立方水母的COI序列GC含量明显

高于钵水母和水螅水母(表3)。3个密码子位点的碱基组成差异也较大,第1位点较高,平均为47.4%,第2
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位点次之,为42.1%,第3位点最低,为30.2%,且3个纲的趋势一致。可见,密码子碱基使用频率存在明显

的偏向性。
总共621bp比对位点中,保守位点 C(Conservedsites)322个,约占总数的51.9%;变异位点 V

(Variablesites)299个,其中简约信息位点Pi(Parsim-infosites)293个,自裔位点Si(Singletonsites)6个,
分别占47.2%,1.0%。进一步对密码子各位点分别进行分析发现:碱基替换主要发生在密码子的第3位点,
总共299个变异位点中,128个发生在第3位点上,占总变异位点的42.8%;对比密码子第1,2位点,第3位

点颠换的发生频率较高,转换与颠换的比值(R)为1.00;密码子第1,2位点的碱基替换频率分别为4.19%,

0.97%,R 值分别是1.43,0.37。3个纲间的R值波动较大,立方水母和水螅水母的转换明显高于颠换,R 值

分别为1.34,1.33,钵水母的COI序列中,颠换较多,R 值为0.93。
表3 COI基因片段GC含量(%)和转换/颠换比值(R)

Table3 GandCnucleotidecomposition(%)andTsvs.Tv(R)ofpartialCOIsequences

纲
总 计 第1位点 第2位点 第3位点

GC/% R GC/% R GC/% R GC/% R
钵水母纲Scyphozoa 37.1±1.4 0.93 46.4±1.5 3.53 42.4±0.5 0.52 22.5±3.1 0.73
立方水母纲Cubozoa 42.1±1.3 1.34 48.5±1.6 2.04 41.7±0.4 0.98 35.9±5.4 1.25
水螅水母纲 Hydrozoa 36.9±4.5 1.33 44.0±1.7 2.00 43.0±0.0 0.00 23.6±11.7 1.26

总 计 39.8±3.0 1.03 47.4±2.0 1.43 42.1±0.6 0.37 30.2±8.4 1.00

2.2 遗传距离计算

以K2P模型计算COI序列之间遗传距离,按照分类阶元进行统计分析(图2)。种内差异明显小于种间

和纲间差异。在种内,COI序列的差异为0.000~0.151(平均为0.036),中位数为0.006。同纲种间,序列差

异为0.167~0.321(平均0.263)。不同的纲间遗传差异为0.246~0.385(平均为0.334)。同纲种间遗传距离

是种内遗传距离的7.3倍,而不同纲间的遗传距离是种内的9.3倍(图2)。
进一步分析密码子不同位点的碱基突变与遗传距离估算之间的关系,发现遗传距离d<0.100时,序列

间转换/颠换比值(R)波动较大,且密码子第3位点的R值明显低于3个位点的综合结果;遗传距离d>
0.150时,R值较小,且波动不大,第3位点的R值与综合密码子3个位点的结果无明显区别(图3)。

图2 水母COI序列不同分类阶元水平的遗传距离(d)范围箱式图

Fig.2 Boxplotontherangeofpairwisedgeneticdistances(d)atthelevelsofintra-,inter-speciesandamongclasses
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图3 R 值与遗传距离(d)的散点图

Fig.3 EstimatedRvaluesplottedasafunctionofthegeneticdistance(d)frompairwisecomparisonsofCOIgenes

2.3 基于COI序列的系统树分析

用NJ和ML法对本研究所得69条COI序列及19条GenBank数据库中代表性序列(表2)构建系统进

化树,2种方法所得的进化树基本一致(图3):88条序列可以分为3大组,39条序列与6条立方水母纲下载

序列(FJ665180,KT223648,JN642335,JN700970,HQ824530,JN700960)组成立方水母纲(Cubozoa);另有

26条本研究所得序列和9条下载序列聚合在一起,形成钵水母纲(Scyphozoa);其余8条序列聚成水螅水母

纲(Hydrozoa)。钵水母纲可进一步分为5个独立分支(图4),立方水母亦可分成6个分支,分别代表本研究

中所检测获得的不同种类。去除突变率较高的密码子第3位点,仅根据第1,2位点构建系统发育树(图5),
结果与保留所有位点构建的系统发育树基本相同。

2.4 泰国有毒水母的种类及分布

对研究中69个泰国近海常见有毒水母样本的分类及分布范围的统计见表4。钵水母纲26个样品中共

有5个种:金黄水母(Chrysaorasp.)、海月水母(Aureliasp.)、珍珠水母(Phyllorhizapuncatata)、沙海蜇

(Stomolophusmeleagris)和端棍水母(Catostylussp.);立方水母纲39个样品,分别属于3科(Carukiidae,

Chirodropidae和Chiropsalmidae),6个种(表4);水螅水母样品共有4个,属于2个种:多管水母(Aequorea
sp.)和僧帽水母(Physaliasp.)。Chiropsoidesbuitendijki存在种内分化,根据COI序列,20个样本明显分

为2个群体(图4和图5),而这2个群体的18S序列完全一致[23],属于同一种,其COI序列的分化代表种内

不同遗传群体间的差异。金黄水母、Chiropsoidesbuitendijki数量较多,且分布范围较广,在安达曼海和泰

国湾均有分布。
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图4 基于COI序列的系统树(括号外为 ML法检验值,括号内为NJ法检验值)

Fig.4 PhylogenetictreebasedonCOIsequences(bootstrappingsupportvaluesofMJtreearelabeledoutside
thebracketsandvaluesofNJtreeareinsidethebrackets)

2.5 立方水母纲新种的发现

立方水母纲Carukiidae科的16个样本分为4个小支,结合16S和18S数据[23],其中7个样本(NO.C1
~NO.C6,NO.L3)属于Morbakka 属;其余9个样本与该科内已知的4个属(Malo,Morbakka,Gerongia 和

Carukia)存在明显的遗传分化,结合形态学数据(CharatseeAungtonya和肖洁未发表数据),这9个样本组

成一新属,并可分为2个新种(表4)。然而,GenBank数据库中关于立方水母的基因数据不够完整,目前已

有基因数据的种类数量不足总数的40%[38],而东南亚热带地区立方水母的序列数据尤为匮乏,一些样本仅

依赖分子序列,并不能完全确定其种属地位,需要结合形态学数据进行系统的研究。在后续研究中,我们将

与泰方研究人员合作,对一些新种进行逐个描述和命名。
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图5 基于COI序列的系统树(只包含密码子第1,2位点)

Fig.5 PhylogenetictreebasedonCOIsequenceswithonly1st,2ndcondonpositionsincluded
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表4 泰国沿海有毒水母种类和分布范围

Table4 SpeciesanddistributionofthevenomousjellyfishcollectedfromthecoastsofThailand

种 类 分 布 样本数量 形态初步鉴定

钵水母纲(Scyphozoa)

 金黄水母(Chrysaorasp.) 泰国湾和安达曼海东部沿海 14 Chrysaorasp.,Lychnorhizasp.
 海月水母(Aureliasp.) 安达曼海东部沿海 4 Lychnorhizasp.
 珍珠水母(Phyllorhizapuncatata) 泰国湾和安达曼海东部沿海 1 Phyllorhizapunctata
 沙海蜇(Stomolophusmeleagris) 安达曼海东部沿海 2 Mastigiassp.
 端棍水母(Catostylussp.) 泰国湾和安达曼海东部沿海 5 Lychnorhizasp.,Chrysaorasp.
立方水母纲(Cubozoa)

 Carukiidae科新属新种1 安达曼海东部沿海 3 Morbakkasp.
 Carukiidae科新属新种2 泰国湾和安达曼海东部沿海 6 Morbakkasp.
 Morbakkasp. 泰国湾 7 Morbakkasp.
 Chironexsp.1 安达曼海东部沿海 2 Chiropsellasp.
 Chironexsp.2 泰国湾 1 Chiropsoidesbuitendijki
 Chiropsoidesbuitendijki 泰国湾和安达曼海东部沿海 20 Chiropsoidesbuitendijki
水螅水母纲(Hydrozoa)

 多管水母(Aequoreasp.) 泰国湾和安达曼海东部沿海 2 Aequoreasp.,Zygocannasp.
 僧帽水母(Physaliasp.) 泰国湾和安达曼海东部沿海 2 Physaliautriculus

3 讨 论

我们对采自于泰国沿海的69个有毒水母样本的线粒体COI基因片段进行分析,碱基组成分析结果表

明,3个纲线粒体COI基因的GC含量都小于50%,这符合后生动物的线粒体基因组碱基组成的特点[39],立
方水母的GC含量显著高于钵水母和水螅水母纲,这与前人的结果[27]基本一致。3个密码位点的碱基组成

结果表明,密码子第3位点的GC含量最小,这表明COI序列核苷酸碱基构成出现了明显的偏倚现象;并且,
密码子第3位点的碱基替换速率明显高于第1,2位点,符合氨基酸编码基因第3位点进化最快的规律[40];
该位点上,转换与颠换比值(R)也低于第1,2位点,尤其是水螅水母和钵水母,R<2(表3),说明该位点上碱

基突变已趋于饱和(图3)。为减少由于碱基突变过饱和,而低估物种之间的遗传差异,我们采用2种方法

(保留所有位点和只包含密码子第1,2位点)构建COI基因序列的系统发育树。结果表明2种方法所得的

系统发育树基本一致(图4和图5),说明密码子第3位点的高突变率未对遗传距离的估算和遗传关系分析

造成明显影响,该段基因适用于不同水平的物种区分和进化树构建。
通过COI基因片段的序列分析,在泰国沿海采集的69个有毒水母样本可区分为13个种,在纲的水平

上,利用分子生物学与形态学手段所得的结果一致,但在种的水平上存在一些差异(表4),例如:钵水母纲

中,有9个样品被鉴定为同一种向心水母(Lychnorhizasp.),然而根据其COI序列可分为3种,分别为海月

水母(Aureliasp.)、端棍水母(Catostylussp.)和金黄水母(Chrysaorasp.)。立方水母纲中有16个样本被

鉴定为Morbakkasp.,但其COI基因序列存在明显分化,可分为3个独立分支。结合18S与16S基因结

果[23],其中一支与来自于日本的Morbakkavirulenta[38]相近,虽然18S基因与M.virulenta 一致,但16S与

COI基因存在明显差异,16S遗传距离为0.000~0.050,均值为0.009[23],研究中COI遗传距离为0.000~0.
151,均值为0.036;另外,该水母的足叶管等形态特征(CharatseeAungtonya未发表数据)与已知的M.viru-
lenta和M.fenner[41]不同;因此,该水母可能为Morbakka 属中的新种。另2个分支也属于Carukiidae科,
但16S和18S序列数据表明其与该科内已知的4个属(Malo,Morbakka,Gerongia 和Carukia)明显不

同[23,40,42];形态分析进一步发现其眼点(rhopalia)形状和假缘膜(velarium)花纹比较特殊(Charatsee
Aungtonya未发表数据)[42],也与该科内的其他4个属不同,因此,该水母为Carukiidae科中的新属,系统的

形态描述和种属的建立正在进行中。上述结果也表明,研究所用的线粒体COI基因片段,可以有效区分泰
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国沿海常见的水母种类,这种基于线粒体COI基因片段的DNA条形码技术可以为后续有毒水母种类的生

活史、监测和生态学等方面的研究提供快捷有效的技术手段。

4 结 语

我们利用线粒体COI序列对泰国沿海习见有毒水母进行遗传多样性分析,研究表明泰国沿海水母多样

性较高,其中剧毒的立方水母有5种,且立方水母的地理分布呈明显的区域特征。例如:Chiropsoidesbui-
tendijk明显分为2个遗传群体(图4和图5),其中一个群体集中于攀牙府(Phany-ngaProvince)的Panwa
Bay,而另一个群体在安达曼海东部沿岸和泰国湾均有分布;Carukiidae科新属中的2个相近种,一种只出现

于安达曼海东部沿岸,另一种在泰国湾和安达曼海东部沿岸均有发现,而 Morbakkasp.也只在泰国湾沿岸

发现。与泰国湾海域相比,安达曼东部沿岸的水母多样性更高,其中,攀牙府附近海域的水母多样性最高,约
有8种。我们的研究中来自安达曼东部沿海的样本数量高于泰国湾的,这可能对评估2个海域的物种遗传

多样性产生一定的影响,后续研究中应加强对泰国湾海域的样品采集和分析。然而,一些种类或群体呈明显

的局域性分布,结合往年对于泰国近岸有毒水母分布的调查数据[43]分析,马来半岛(MalayPeninsula)东西

两岸的水母存在物种和遗传多样性差异。这种差异是否在浮游生物中普遍存在,是否是2海域的地理隔离

造成的,有待于进一步研究。
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GeneticDiversityoftheVenomousMedusaeinThaiWatersBased
ontheMitochondrialCOIGeneSequences

MIAOXiao-xiang1,2,XIAOJie1,2,ZHANGXue-lei1,2,LIURui-juan1,2,AUNGTONYACharatsee3
(1.TheFirstInstituteofOceanography,SOA,Qingdao266061,China;

2.KeyLaboratoryofScienceandEngineeringforMarineEcologyandEnvironment,SOA,Qingdao266061,China;
3.PhuketMarineBiologicalCenter,Phuket83000,Thailand)

Abstract:Toexplorethegeneticdiversityofthevenomousmedusae,thepartialmitochondrialCOIgene
sequencesweregeneratedfrom69jellyfishspecimenscollectedfromthecoastalwatersofThailand.And
thefeasibilityofDNAbarcodingusingthisgenefragmentwasfurtherinvestigated,inordertoprovide
techniquesupportingfortheearlywarningofvenomousmedusaeinThailand,andforthefutureworkon
ecologyandbiologyofthesevenomousjellyfishaswell.Theanalysisofnucleotidecompositionofthese-
quencesshowedthatGandCnucleotidepercentage(GC%)ofCubozoa(42.1%)wassignificantlyhigher
thanthoseofScyphozoa(37.1%)andHydrozoa(36.9%).GC%ofthe3rdcondonposition(30.2%)was
muchlowerthanthoseofthe1stand2ndpositions(47.4%and42.1%,respectively).Besides,thefre-
quencyofnucleotidesubstitutionwashighestatthe3rdpositionswiththeRvalue(transition/transver-
sion)of1.0,indicatingthatthemutationalrateatthispositionwaspronetobesaturated.Whereas,the
topologyofthephylogenetictreewasnotsignificantlychangedafterthe3rdcondonpositionswere
excludedfromtheanalyses.TheK2P(Kimura2-parameter)geneticdistancewasevaluatedwithinanda-
mongthespeciesbasedonthesequencesofCOIgene.Theintra-specificgeneticdistancesrangedfrom0.
000to0.151,withtheaverageof0.036;theinter-specificdistancesvariedfrom0.167to0.321,withthe
averageof0.263,andinter-classeswerefrom0.246to0.385withtheaverageof0.334.TheCOIgenefrag-
mentswereprovedtobeabletodiscriminatethesevenomousjellyfishspeciesfastandefficiently.Addition-
ally,ahighspeciesdiversityofthevenomousjellyfishalongthecoastsofThailandwasrevealedbythisre-
search.Thereweretotal13speciesidentifiedfromthe69samples,including5Cubozoaspecies,6scypho-
zoansand2hydrozoans.AnewgenusofthefamilyCarukiidaewassuggestedbythisstudy.Aregionaldis-
tributionpatternofthecubozoanjellyfishinThaiwaterswasobserved,whichshowedthespeciesandge-
neticdivergencebetweeneastandwestcoastsofMalayaPeninsula.Itneedsfurtherinvestigationwhether
thereisageographicbarrierforthedivergencebetweenthesetworegionalgroupsofcubozoanjellyfish.
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