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摘要:长腹剑水蚤属(Oithona)是广泛分布于海洋近岸和外海海域的中小型桡足类中最为丰富的类群

之一,由于个体小且形态差异微小,通过传统的形态学分类法对其进行准确鉴定难度较大。本文对南

海分布的长腹剑水蚤属内的5个种,即瘦长腹剑水蚤(O.tenuis)、羽长腹剑水蚤(O.plumifera)、刺长

腹剑水蚤(O.setigera)、伪长腹剑水蚤(O.fallax)和长刺长腹剑水蚤(O.longispina)线粒体COⅠ基因序

列以及DNA数据库中长腹剑水蚤属其他地区种类COⅠ基因序列进行比较分析,使用ABGD(Auto-
maticBarcodeGapDiscovery)和GMYC(GeneralizedMixedYuleCoalescent)模型进行物种界定,分析

种间种内遗传距离,并构建系统进化关系。结果显示ABGD和GMYC模型均可以很好地对长腹剑水

蚤进行种类划分;种内遗传距离为0.0%~1.6%,种间遗传距离为17.7%~44.5%(Kimura2-parameter
双参数模型),表明种间出现较高的分化;贝叶斯系统树和最大似然树进化树结果均表明,简长腹剑水

蚤(O.simplex)与其他种类相距较远,羽长腹剑水蚤和拟长腹剑水蚤(O.similis)中存在隐种的分化,分
别是我国南海海域和地中海的羽长腹剑水蚤以及朝鲜海峡和北海的拟长腹剑水蚤,种间遗传距离分

别为18.6%、22.9%。
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1 引言

桡足类(Copepods)动物属于节肢动物门(Ar-
thropoda)、甲壳动物亚门(Crustacea)、颚足纲(Maxil-
lopoda)。由于其种类丰富,数量大,被称为海洋中的

昆虫[1]。桡足类作为海洋食物网中重要的中间环节,
以单细胞生物和桡足类幼虫为食,同时为仔鱼和其他

食浮游动物的动物供给饵料;另外作为食屑者参与微

食物环,在碳循环中的细菌碳和藻类碳向高营养级转

化过程中起到重要作用[2-4],对于整个海洋生态系统

结构与功能的维持扮演重要角色。从20世纪30年

代到现在一直都是重要的研究对象[5]。
长腹剑水蚤属(Oithona)作为海洋中小型桡足类

最为丰富的类群之一,在海洋生态系统中同样具有重



要的研究意义[6]。目前全球记录的长腹剑水蚤有51
种。长腹剑水蚤属的分类依据主要采用形态学鉴定,
需要对关键部位解剖并借助显微镜观察,但由于个体

微小,形态特征不显著,造成了形态鉴定的困难,也导

致了分类学上的混乱[7-10]。而随着基因标记的使用,
长腹剑水蚤属内的一些隐种也随之被发现。Ueda
等[11]基于核糖体28SrDAN与COⅠ基因序列分析两

个不同盐度区域分布的异长腹剑水蚤(O.dissimilis),
发现这两个区域的异长腹剑水蚤可能是两种不同的

长腹剑水蚤;Jungbluth和Lenz1[12]分析不同河口区

的脆长腹剑水蚤(O.attenuate)、O.oculata和简长腹剑

水蚤(O.simplex),发现这3种长腹剑水蚤种内产生

一些区域亚种。Cornils等[13]基于COⅠ基因序列对不

同海域的拟长腹剑水蚤进行研究,同样发现不同海域

的拟长腹剑水蚤之间存在隐种的分化。长腹剑水蚤

在我国海域也有较为广泛的分布,目前我国海域已记

录的长腹剑水蚤有21种,其中渤海发现有3种,黄海

16种,东海17种,南海15种,各海域优势种不同[14],
拟长腹剑水蚤(O.similis)、短角长腹剑水蚤(O.brevi-
cornis)为各海域共有[15],且拟长腹剑水蚤是分布最广

泛的种类,在各海域及海湾中都以优势种存在,如渤

海、胶州湾等[16-18]。
南海处于中国最南端的热带海域,与相邻海区之

间有许多通道,为海水交换的必经之地。岛屿众多,
具有深海盆地,季风盛行,气候复杂,使得南海具有独

特的生态和水文环境,是生物多样性最为丰富的海域

之一,因此南海具有重要的研究价值[19-20]。由于独

特的水域环境,南海的长腹剑水蚤具有耐高温高盐的

特性,且数量季节变动和种类季节更替比其他海域稳

定;秋季数量最高,各季节的优势种不同。高数量区

出现在近岸海域,其数量变化与温度、盐度、叶绿素含

量有着密切关系[21-22]。Wang等[23]研究结果表明南

海长腹剑水蚤种群结构组成受叶绿素、温度、幼鱼与

鱼卵的影响,且温度为主要因素;并表明长腹剑水蚤

在食物网中参与初级生产者与幼鱼间的物质流动。
但目前对于南海分布的长腹剑水蚤研究仍以形态学

分类为基础,难以得到完整的种属间系统关系,影响

了南海食物网结构与生态系统相关研究的深入开展,
因此利用分子系统学手段研究长腹剑水蚤的系统进

化关系,明确其系统进化与地理分布的关系具有重要

意义。本研究将以线粒体COⅠ基因作为分子标记,分
析中国南海海域5种以及DNA数据库(GenBank和

BoldSystems)中10种长腹剑水蚤的系统进化关系,

了解长腹剑水蚤属种间的亲缘关系,完善长腹剑水蚤

属内的进化系统,为传统的形态学分类提供了重要的

分子数据,增加了种类鉴定准确性,为日后长腹剑水

蚤的研究提供重要的理论依据。

2 材料与方法

2.1 样品采集与DNA提取

2016年11月至2017年4月分别于南海不同海

域进行样品采集,具体采样站位点见图1,使用中型

浮游生物网(网目大小0.077mm)由底至表垂直采集

水深0~200m范围内浮游动物。现场用95%乙醇

固定,4℃低温保存。
样品在解剖镜下根据体型、额角、腹肢、生殖节等

形态特征,参照《中国海浮游桡足类图谱》进行种类鉴

定。由于长腹剑水蚤属外有几丁质外壳,DNA提取

时需充分破碎。首先将样品放到加有80μL磷酸缓

冲液的破碎管中,加入破碎珠后放于破碎仪(Tissue
Cell-Destroyer)内进行震荡破碎,然后使用 DNeasy
Blood&TissueKit试 剂 盒(QIAGEN,德 国)提 取

DNA,具体方法参见试剂盒说明书。提取的DNA于

-20℃保存备用。

2.2 COⅠ序列扩增与测序

采用通用引物对COⅠ基因进行PCR扩增,正反

引物分别是L1384(5'GGTCAT GTA ATC ATA
AAGATA 3')和 H2612(5'GGTCAT GTA ATC
ATA AAGATA TTG3')[24]。扩增体系为20μL,包
括2μL10×ExTaqBuffer(Mg2+plus),1.6μLdNTP
Mixture,0.15μLTaKaRaExTaq(5U/μL),3μL模

板DNA和引物(20μmol/L)各1μL,ddH2O补充至

20μL。扩增条件:95℃预变性2min,94℃变性20s,

49℃退火20s,72℃延伸2min,共40个循环,最后

72℃充分延伸8min,10℃保存。PCR产物经琼脂糖

凝胶电泳检测,选择有目条带且亮度正常的PCR产

物送天一辉远(广州)纯化并采用双向引物测序。

2.3 数据处理和系统学分析

2.3.1 数据处理

首先测序获得的原始数据要与对应峰图进行对

比检查,确保数据的准确性。然后在NCBI数据库中

进行BLAST比对,确保获取的是目的基因。将本实

验获取的COⅠ序列与DNA数据库上下载的序列在

BioEdit软件中进行同源比对,删除两端不对齐序列,
获得的COⅠ基因序列用于后续分析。利用 MEGA6.0
计算碱基组成,转换颠换等信息;利用Kimura2-pa-
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rameter模型计算遗传距离,参数设置如下:自举法

(bootrappingmethod),运行次数1000次的估算方

法,转换和颠换的核苷酸替代,相同的进化率,删除缺

失位点;并对序列可识别位点,简约信息位点,变异位

点,单一变异位点等进行统计。

图1 采样点分布示意图

Fig.1 LocationofsamplingsitesintheSouthChinaSea

2.3.2 DNA分类

使 用 GMYC(Generalized MixedYuleCoales-
cent)[25]模型和 ABGD(AutomaticBarcodeGapDis-
covery)模型[26]来推测COⅠ基因数据集假定的物种界

限。对GMYC模型,需要没有重复序列的完全二分

和有根的超度量树(一个计时图)。我们使用软件

BEAST1.8.0[27]将单独的单倍型建树后作为输入在

R3.1.2[28]软件包“splits1.0-19”[29]中运行 GMYC。
对于BEAST软件BEAUti1.8.0的参数设置为:假设

具有恒定种群大小的Yule模型,不相关的放松分子

钟模型(uncorrelatedrelaxedclockmodels),GTR碱基

替代模型和γ分布位点模型,马尔可夫链(MCMC)的
迭代次数为100000000次。对于ABGD,我们同样

是使用COⅠ单倍型序列,使用的是网络版本的默认设

置值(http://www.abi.snv.jussieu.fr/public/abgd/ab-
gdweb.html)。

2.3.3 系统学分析

利用Mrmodeltest2.3软件对序列数据进行AIC
最适核苷酸替换模型筛选[30-32]。贝叶斯系统进化树

的构建使用MrBayesv3.12[33]软件中马尔科夫链的蒙

特卡洛方法(MCMC)完成。参数设置如下:同时起始

4条马尔科夫链,即3条热链和1条冷链,以随机树为

起始树,共运行2000000次,每100代抽样1次,重
复1次。在舍弃老化样本(burninsample)后,根据剩

余的样本构建一致树(consensustree)。以后验概率

(posteriorprobability,PP)来表示各分支的可信度,

95%以上时认为该支可靠。
使用软件PhyML3.0[34]构建其系统发生关系树,

该方法使用系统发生推断的似然方法。运行PhyML
时,使用由 ModelGenerator0.851推荐的GTR模型

作为两个数据集的碱基替代模型。树搜索使用NNI
以改进合理的开始树;使用快速的似然方法aLRT
SH-like作 为 树 的 分 支 支 持[35]。系 统 树 在 软 件

FigTreev1.4.0中展示和编辑。

3 结果

3.1 序列组成分析与COⅠ基因分歧度

本实验所得5个种20条序列与DNA数据库中

下载10个种19条序列(表1)经对比及剪切得到序列

长度为538bp。其中核苷酸组成中 A:24.5%,G:
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18.4%,C:19.4%,T:37.6%,其 中 A+T 含 量

(62.1%)高于G+C(37.8%)含量,符合线粒体基因

组碱基组成的特点。所有碱基中保守位点为438个,
变异位点为230个,单变异位点为11个,简约信息位

点为219个,其中11个变异位点均是只有2个碱基

的变异,没有3个以上碱基的变异,平均转换/颠换

(si/sv)数为1.44,转换数高于颠换数。
利用Kimura2-parameter模型计算15种长腹剑

水蚤COⅠ基因的遗传距离。种内遗传距离为0.0%~
1.6%,平均遗传距离为0.53%,符合 Hebert等[36]所

提出的物种鉴定最小种间遗传距离值0.02;种间遗传

距离为17.7%~44.5%,平均遗传距离为32.5%。其

中最大遗传距离出现在异长腹剑水蚤与Oithonasp.
之间,最小在伪冷长腹剑水蚤(O.frigida)与伪长腹

剑水蚤(O.fallax)之间(表2)。

3.2 DNA分类

总计COⅠ序列有20条扩增成功,DNA数据库下

载COⅠ序列19条,且序列覆盖所有的形态学物种。

GMYC对于COⅠ基因物种鉴定的结果是15个似然实

体,置信区间为13~16。ABGD对COⅠ距离值的间隔

是0.03~0.16(图2),与GMYC模型相同,同样将COⅠ
序列集划分成明显的15个组。

表1 长腹剑水蚤属种群位点及序列信息

Tab.1 ListofspeciesinOithonaexamined,withlocationcoordinates,accessionnumber

种名 采样点及编号 纬度 经度 序列编号 登录号 序列来源

异长腹剑水蚤O.dissimilis 日本 26.22°N 127.42°E OD62 AB604162.1 GenBank

OD63 AB604163.1 GenBank

OD64 AB604164.1 GenBank

O.oculata 夏威夷 21.29°N 157.51°W OO42 KC594142.1 GenBank

OO43 KC594143.1 GenBank

OO44 KC594144.1 GenBank

简长腹剑水蚤O.simplex 夏威夷 21.25°N 157.42°W OX50 KC594150.1 GenBank

OX51 KC594151.1 GenBank

伪冷长腹剑水蚤O.frigida 南大洋 62.02°S 0.07°W OF38 KU982938.1 GenBank

瘦长腹剑水蚤O.tenuis 南海NS1 12.51°N 116.06°E SP61 - 本研究

南海NS2 10.54°N 110.09°E SP62 - 本研究

南海NS3 9.59°N 115.11°E SP63 - 本研究

南海NS4 12.55°N 111.01°E SP64 - 本研究

南海NS5 21.01°N 113.23°E SP65 - 本研究

羽长腹剑水蚤O.plumifera 地中海 43.69°N 7.32°E OP59 KU982959.1 GenBank

OP61 KU982960.1 GenBank

南海NS6 17.25°N 111.56°E OP1 - 本研究

南海NS7 14.52°N 113.19°E OP2 - 本研究

南海NS8 14.56°N 117.07°E OP3 - 本研究

南海NS9 18.14°N 108.56°E OP4 - 本研究

南海NS9 18.14°N 108.56°E OP5 - 本研究

刺长腹剑水蚤O.setigera 南海NS10 17.20°N 109.42°E OG1 - 本研究

南海NS11 10.55°N 111.08°E OG2 - 本研究
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续表1

种名 采样点及编号 纬度 经度 序列编号 登录号 序列来源

拟长腹剑水蚤O.similis 朝鲜海峡 34.05°N 127.59°E OS70 JN230870.1 GenBank

OS71 JN230871.1 GenBank

NorthSea 53°N 3°E OS45 KT208745.1 GenBank

伪长腹剑水蚤O.fallax 南海NS11 10.53°N 111.16°E SP71 - 本研究

南海NS12 11.61°N 115°E SP72 - 本研究

长刺长腹剑水蚤O.longispina 南海NS13 14.53°N 111.09°E SP41 - 本研究

南海NS11 10.62°N 111.03°E SP42 - 本研究

南海NS8 14.52°N 117.12°E SP43 - 本研究

南海NS5 21.41°N 113.21°E SP44 - 本研究

南海NS11 10.52°N 111.11°E SP45 - 本研究

南海NS4 9.51°N 115.52°E SP46 - 本研究

细长腹剑水蚤O.attenuata KaneoheBay 21.25°N 157.47°W OA39 KC594139.1 GenBank

OA40 KC594140.1 GenBank

小长腹剑水蚤O.nana Helgoland 55.03°N 8.45°E ON56 KU982956.1 GenBank

Oithonasp. 加利福尼亚 33.60°N 117.89°W OSP13 ZPC08013 BoldSystems

戴维斯长腹剑水蚤O.davisae 朝鲜海峡 未发表 OD88 KR048988.1 GenBank

图2 基于ABGD的长腹剑水蚤条形码间隙分析

Fig.2 BarcodegapanalysisofOithonaspeciesgeneratedbyAutomaticBarcode
DiscoveryGapDiscovery
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3.3 系统学分析

以 哲 水 蚤 属 (Calanuseuxinus,KC305747.1;

Calanushelgolandicus,AY604521.1)为外类群构建

贝叶斯和最大似然法系统进化树,两种进化树的分支

情况基本一致(图3,图4)。本研究所得以及DNA数

据库上下载的序列与外群分开,其余种类划分为15

个分歧支,贝叶斯后验概率超过0.9,最大似然法得到

的自举值也都高于0.7。简长腹剑水蚤与其他种类相

距最远。羽长腹剑水蚤和拟长腹剑水蚤发现存在隐

种的分化,分别是我国南海海域与地中海的羽长腹剑

水蚤;朝鲜海峡与北海海域的拟长腹剑水蚤,后验概

率均超过0.95。

图3 基于COⅠ基因序列构建长腹剑水蚤贝叶斯系统进化树,贝叶斯后验概率(PP)、GMYC模型和ABGD模型节点

位置均标于树分支上面(图中的缩写为表1中COⅠ序列代号)

Fig.3 BayesphylogenetictreeofOithonabaseonmitochondriaCOⅠgenesequences.NumbersonthenodesareBayesianpos-
teriorprobabilities,resultsofDNAtaxonomyfromABGDandGMYCareshownonthenode(thepopulationcodesarethe

sameasthoseinTable1)
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图4 基于COⅠ基因序列构建长腹剑水蚤最大似然法系统进化树,自举支持率(bootstrapvalues)标注于树分支

上面(图中的缩写为表1中COⅠ序列代号)

Fig.4 MaximumLikelihoodphylogenetictreeofOithonabaseonmitochondriaCOⅠgenesequences.Bootstrapvalues
areshownonthenode(thepopulationcodesarethesameasthoseinTable1)

4 讨论

4.1 DNA分类

分子手段诞生之前,桡足类几乎完全依靠形态学

数据进行分类;由于个体小,形态差别细微等因素,传
统的形态学分类具有很大局限性。分子水平的分类

学从遗传物质水平上进行研究,为桡足类的种类鉴定

提供了有效的研究方法[37]。Bucklin等[38]利用线粒

体基因16SrRNA解决了长期受争议的Metridialu-
cens和M.pacifica 两物种的鉴定问题,两物种16S
rRNA基因序列差异为13%,从分子水平上将两物种

鉴定为两个种。2003年 Hebert等[39]首次提出了

DNA条形码的概念,并表明线粒体COⅠ基因具有变

异速度适中,可用通用引物扩增的特点。利用线粒体

COⅠ基因作为分子标记已被广泛应用于研究物种进

化和种类鉴定等方面,Costa等[40]首次验证了COⅠ基
因作为分子标记应用在甲壳纲种水平上分类鉴定的

可靠性,他们通过分析甲壳纲20个目共150个种类

的COⅠ基因,研究了甲壳纲的系统进化关系,发现系

统进化树的分类情况与形态学分类一致,这充分验证

了COⅠ基因可以作为分子标记应有于甲壳纲的种类

鉴定中。这也为以后利用COⅠ基因研究长腹剑水蚤

提供了理论依据。本文基于COⅠ基因,利用ABGD模

型和GMYC模型进行物种界定[25-26]。结果与形态

学划分基本一致,分为异长腹剑水蚤(O.dissimilis)、
拟长腹剑水蚤(O.similis)、O.oculata、简长腹剑水蚤

(O.simplex)、伪冷长腹剑水蚤(O.feigida)、小长腹剑

水蚤(O.nana)、细长腹剑水蚤(O.attenuata)、Oithona
sp.、长刺长腹剑水蚤(O.longispina)、瘦长腹剑水蚤

(O.tenuis)、刺长腹剑水蚤(O.setigera)、伪长腹剑水
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蚤(O.fallax)、羽长腹剑水蚤(O.plumifera)以及羽

长腹剑水蚤和拟长腹剑水蚤中存在的两个隐种共15
个种。说明这两种模型均适用于长腹剑水蚤的物种

划分。
本研究发现,戴维斯长腹剑水蚤(O.davisae,

KR048988.1)被ABGD模型和GMYC模型归为了拟

长腹剑水蚤(O.similis)一类,两序列均由Baek等[41]

提交到GenBank,采样点都在朝鲜海峡韩国南部附近

海域,且两序列差异度仅为1.1%。早在1984年,Fer-
rari和Orsi[42]首次对戴维斯长腹剑水蚤进行鉴定并

命名,并且提出戴维斯长腹剑水蚤(O.davisae)在形态

上与拟长腹剑水蚤具有相似性。因此这极有可能是

由于二者形态特征不显著,造成形态鉴定的错误。另

外,羽长腹剑水蚤和拟长腹剑水蚤内部分别被ABGD
模型和GMYC模型划分出两个种,说明可能有隐种

的存在。两种羽长腹剑水蚤分别来自地中海和中国

南海海域,且遗传距离为18.6%,达到种间的遗传距

离;两种拟长腹剑水蚤分别来自朝鲜海峡和北海海

域,遗传距离(22.9%)同样达到种间范围。浮游动物

游泳能力较弱,也没有能力抵抗水的流动力,不能作

远距离的移动[43],因此不同海域的长腹剑水蚤由于

长期的地理隔离很有可能产生不同程度的分化,导致

生殖隔离,种间分化形成隐种。Cornils等[13]利用CO
Ⅰ和28S基因同样证明了不同海域的拟长腹剑水蚤存

在隐种。244个拟长腹剑水蚤利用ABGD和GMYC
模型进行种类界定得到7个分支系(即隐种),后验概

率大于0.95。这充分说明长腹剑水蚤存在隐种的分

化是一种普遍现象。

4.2 系统进化关系

由于长腹剑水蚤形态鉴定的困难,几乎没有足够

的形态数据,并且存在大量隐种,系统进化发育尚未

完善[44]。本研究基于COⅠ基因研究15种长腹剑水

蚤,进一步完善了长腹剑水蚤属内的系统进化关系。
由遗传距离来看,15种长腹剑水蚤种内平均遗传距

离为0.53%,稍高于Costa等[40]提出的甲壳纲种内遗

传距离(0.46%),这可能由于不同海域种群间的地理

隔离造成;而种间遗传距离(17%~44.5%)明显高于

Bucklin等[45]提出的同属内种间遗传距离(13%~
22%),这说明长腹剑水蚤属内出现较高的种间分化,
遗传差异甚至达到属间的分化范围。例如Oithona
sp.与异长腹剑水蚤、简长腹剑水蚤、小长腹剑水蚤、伪
长腹剑水蚤;异长腹剑水蚤与O.oculata;小长腹剑水

蚤与刺长腹剑水蚤、羽长腹剑水蚤的遗传距离均高于

40%。虽然依据前体部分5节,头部与第一胸节分

开,雌性额角存在或消失,雄性后体部分5节,雄性分

6节,生殖节位于第二节等这些形态特征[46],鉴定均

为长腹剑水蚤属,但基于我们对COⅠ基因遗传距离的

分析,上述几个种类的种间距离已超过40%,说明长

腹剑水蚤属内的一些种类需要重新划分,甚至需要将

长腹剑水蚤属拆分为多个属。如果能够获得长腹剑

水蚤属内所有种类的COⅠ基因数据,并结合形态分类

学数据,我们的这一假设才能得到证实。
在系统进化树中,简长腹剑水蚤、小长腹剑水蚤、

细长腹剑水蚤、异长腹剑水蚤最先与其他种类分开,
说明为最早分化的种类;拟长腹剑水蚤、羽长腹剑水

蚤、伪长腹剑水蚤和伪冷长腹剑水蚤等其他种类汇聚

为一支,为最近分化的种类,具有较近的系统进化关

系。Cornils等[13]以线粒体COⅠ基因和核糖体28S基

因构建了9种长腹剑水蚤的系统进化树,其中异长腹

剑水蚤、简长腹剑水蚤、小长腹剑水蚤同样最先形成

分支,与其他种类分开;Cepeda等[47]分析了小长腹剑

水蚤、拟长腹剑水蚤和大西洋长腹剑水蚤(O.atlanti-
ca)3者之间的进化关系,其研究结果显示小长腹剑

水蚤与另外两种具有较大的遗传距离,系统进化树形

成两个分支。这些研究结果均与本研究结果一致。
此外,本研究在南海海域共得到5种长腹剑水蚤,包
括瘦长腹剑水蚤、羽长腹剑水蚤、刺长腹剑水蚤、伪长

腹剑水蚤、长刺长腹剑水蚤(O.longispina),其中长刺

长剑水蚤2013年才在南海海域首次被记录[20],这5
种长腹剑水蚤聚为一支,且亲缘关系较近。鉴于南海

海域独特的高温高盐的水域环境,这5个种类很有可

能是由同一种长腹剑水蚤在自然环境选择压力下分

化形成,但具体的分化过程还需更多基因数据结合形

态数据开展进一步的研究。
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MolecularPhylogeneticofOithonabasedonCOⅠsequence
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(1.SouthChinaSeaFisheriesResearchInstitute,ChineseAcademyofFisherySciences,Guangzhou510300,China;2.Collegeof
MarineSciences,ShanghaiOceanUniversity,Shanghai201306,China;3.GuangdongProvincialKeyLaboratoryofFisheryEcolo-

gyand Environment,Guangzhou 510300,China;4.Key Laboratoryof SouthChinaSea Fishery ResourcesExploitation
&Utilization,MinistryofAgriculture,Guangzhou510300,China;5.CollegeofMarineSciences,SouthChinaAgriculturalUni-
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Abstract:ThegenusOithonaisoneofsmallsizecyclopoidcopepodswhichwidelydistributedandoccursinallkinds
ofmarineenvironments(estuarine,coastalandoceanicwaters).However,routineidentificationofthespecieshas
remainedchallengingduetothesmallbodysizeandsubtlemorphologicaldifferencesamongthem.Westartedwith
asurveyofspeciesdiversityinthegenusOithonaintheSouthChinaSeausingamorphologicalapproach,thenob-
tainedsequencesfrom mitochondrialCOⅠgenefromseveralindividualsofdifferentspecies,performedtestson
DNAtaxonomy(ABGDandGMYC)andbuiltaphylogenetictreewiththesamegenesequencedatadownload
fromDNAdatabase.TheresultsofdelimitationusingABGDandGMYCmodelwereconsistentwithmorphologi-
calapproach.Thegeneticdistancewithinspecieswas0.0%-1.6% while17.7%-44.5%betweenspecies.Both
BayesandMaximumLikelihoodphylogenetictreeshowedthateachspecieswasclusteredtogetherasamonophy-
leticgroup.O.simplexfirstseparatedfromothersspeciesindicatedpioneerspeciationinOithona.Twocrypticspe-
cieswerefoundinO.similisandO.plumifera,whichwerefromtheSouthChinaSeaandMediterranean,Korea
StraitandNorthSea,respectivelythegeneticdistancereachedto18.6%and22.9%.
Keywords:Phylogenetic;Oithona;COⅠgene;DNAtaxonomy
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