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摘要    采用通用引物 PCR扩增法, 测定了辽东湾海域的白色霞水母(Cyanea nozakii)螅状体、碟状

体及水母体的 18S以及 ITS-5.8S rDNA序列, 同时利用 GeneBank数据库中已有同源序列对其进行序

列分析及系统分析。结果显示, 白色霞水母 3个个体的 18S 和 ITS-5.8S rDNA序列完全一致。白色

霞水母样品的 ITS-5.8S rDNA序列与GenBank中未知真核生物的序列高度相似(≥99%), 推测该物种

可能是早期发育阶段(卵、浮浪幼虫或碟状体)的白色霞水母样品。霞水母属不同种间 18S rDNA序列

经比对后同源序列长度为 1709bp, 多态位点数 33个; 比对后 ITS1同源序列长度为 368bp, 其中变异

位点 203个,简约信息位点数 178个, 单变异位点 21个。基于 18S rDNA基因序列的霞水母属种内和

种间平均遗传距离分别为 0、0.008, 而基于 ITS1 序列的霞水母属种内和种间平均遗传距离分别为

0.019、0.284。基于 ITS1 的种间遗传距离是种内遗传距离的 15 倍, 适合于进行物种鉴定。NJ 系统

树的结果也表明同种的不同个体各自聚枝, 其聚类结果大致与形态分类吻合。研究表明,  ITS 基因

片段在霞水母不同种间变异较大, 更适于大型水母种类鉴定、检测及属内种间水平的系统进化研究。 
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近年来, 环境污染、温室效应及过度捕捞等因素

使海洋生态系统发生了有利于水母类的变化 , 全球

多处海域发生大型水母类的暴发现象 , 大型水母暴

发在破坏海洋生态系统平衡的同时对海洋渔业造成

巨大负面影响, 已引起一系列的经济和社会问题(仲

霞铭等, 2004; 程家骅等, 2004; Kawahara et al, 2006; 

Purcell, 2007; 孙松, 2012a, b)。据已有的文献报道, 

我国近海也曾多次发生过大型灾害性水母暴发现象, 

其优势种主要为可食用但低值的沙蜇 (Nemopilema 

nomurai)和无食用价值的海月水母(Aurelia spp.)和霞

水母(Cyanea spp.) (董婧等, 2013)。 

霞水母隶属于刺胞动物门(Cnidaria)、钵水母纲

(Scyphomedusae)、旗口水母目(Semaeostomeae)、霞

水母科(Cyaneidae), 是一种广布性的大型海洋浮游生

物, 通常以小型浮游动物为饵, 在我国沿海均有分布, 

目前已发现有白色霞水母(Cyanea nozakii)、发形霞水

母(Cyanea capillata)、棕色霞水母(Cyanea ferruginea)

和紫色霞水母(Cyanea purpurea)四种(董婧等, 2013), 

其中以白色霞水母数量最多、分布范围最广。白色霞

水母是在我国常见的曾多次暴发过的水母, 自 20 世

纪末起, 黄海、东海、南海近海多次发生霞水母暴发

现象, 因其生长过程中分泌毒素并缠粘网具, 造成海

洋渔业资源枯竭 , 海洋捕捞产量严重下降(董婧等 , 

2013), 如 2004 年辽东湾白色霞水母暴发导致的海蜇

大面积减产 , 其主要原因是生物灾难——霞水母旺

发, 次要原因是海水污染(葛立军等, 2004)。 

针对白色霞水母等大型灾害水母暴发引起的一

系列问题 , 其早期生活史阶段的有效鉴定与观测对
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查清在自然海域中白色霞水母的生长发育和暴发性

增殖具有重要意义。霞水母具有世代交替生活史

(Dong et al, 2006), 其浮浪幼虫、螅状体、碟状体等

个体微小(毫米以下)难于观测, 制约了研究者对其早

期生长阶段数量变化及其分布扩散等方面的研究。 

分子生物技术的快速发展为解决上述难题提供

了新契机, 目前已有一些学者(Bayha et al, 2009; Ki 

et al, 2010; 王建艳等, 2013)利用线粒体分子标记如

COI、16S等开发了白斑水母(Phyllorhiza spp.)、金黄

水母(Chrysaora sp.)和海月水母(Aurelia sp.)螅状体和

碟状体的分子鉴定和检测技术; 张姝等(2009)和杨傲

傲(2014)分别利用 16S rRNA、COI基因片段和核基因

β-连环蛋白对我国两种常见大型水母海蜇和沙蜇进

行了分子甄别鉴定研究。但上述所研究的水母种类未

包括白色霞水母 , 所用的分子标记主要为线粒体分

子标记, 利用核基因分子标记如核糖体 DNA 对大型

水母进行的研究较少, 目前仅刘敏等(2011)利用 18S 

rDNA对沙蜇和口冠水母(Stomolophus meleagris)的分

类关系进行了分析; Bayha 等(2010)利用 18s 和 28s 

rDNA序列分析了钵水母纲的系统和进化关系。 

rDNA(核糖体 DNA)为多拷贝基因, 在真核生物

中可以达到 1000个重复(Schlötterer, 1998), 每个重复

单元包括编码区 18S、5.8S 和 28S rDNA以及非编码

区 ITS1 和 ITS2, 其在细胞中以一种协同方式进化, 

重复序列间基本保持一致。rDNA具有高变异和高保

守两种区域, 在海洋动物的分类、种质鉴定和系统发

育中得到广泛应用(Chu et al, 2001; Chen et al, 2002; 

Dawson et al, 2005; Wanna et al, 2006; Ki et al, 2009; 
Bayha et al, 2010)。2004年辽东湾暴发的霞水母经形

态鉴定为白色霞水母(董婧等, 2005), 其暴发使辽东

湾海蜇数量锐减并造成生态灾难 , 当年辽东湾海域

高温高盐的外部环境特征是诱使其暴发的重要原因

(王彬等, 2014)。Dong等(2006, 2008)首次揭示了辽东 

湾白色霞水母的生活史并对各发育阶段的形态进行

了描述 , 但不同水母种类螅状体及碟状体阶段形态

相似不易区分且样品易被破坏 , 这都增加了传统分

类的难度。因此, 本研究利用 rDNA分子标记对白色

霞水母各发育阶段的的样品进行分析 , 为建立白色

霞水母早期阶段螅状体和碟状体的物种鉴定和检测

方法提供参考 , 同时为其它大型水母的鉴定和分类

以及系统发生研究提供基础资料。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

研究所用白色霞水母包括螅状体、碟状体和水母

体。其中螅状体、碟状体为 2004 年 9 月在辽东湾捕

获的白色霞水母亲体进行人工繁殖所得 , 水母体为

2009年采自辽东湾北部海域。根据董婧等(2013)列出

的黄、渤海 4种常见大型水母螅状体、碟状体的特征

差别(表 1、图 1), 对研究所用螅状体、碟状体样品进

行了形态分类鉴定, 以确保样本采集的准确性。 

1.2  DNA提取、扩增及测序 

采用 CTAB 法提取基因组 DNA 后, 分别利用引

物 SSU-U: 5′-AAC CTG GTT GAT CCT GCCAGT- 3′; 

SSU-L: 5′-TGA TCC TTC TGC AGG TTC ACC TAC- 
3′和 JF-18F1750 5′-AAAGTCGTAACAAGGTTTCCG- 

3′; JF-28R765 5′-TTGGTCCGTGTTTCAAGACG-3′ (Ki 
et al, 2009)对白色霞水母 1个螅状体样品、1个碟状

体样品和 3 个水母体样品进行扩增, 反应体系 25μL, 

包括: 0.2mmol/L 每种 dNTPs, 0.2μmol/L 每种引物, 

1μLDNA模板, 1U Taq, 2.0mmol/L MgCl2, 2.5μL 10×

缓冲液, 灭菌超纯水补足剩余体系。PCR扩增在 Gene 

Amp9700 型 PCR 仪上进行, 反应程序: 95℃预变性

3min后, 95℃变性 30s, 50℃退火 30s, 72℃延伸 45s, 

运行 35个循环, 最后 72℃下延伸 5min。扩增后进行

双向测序[宝生物工程(大连)有限公司]。 

表 1  4 种钵水母类螅状体形态特征(董婧等, 2013) 
Tab.1  Morphological characteristics of four jellyfish polyps 

物种 触手数量 形态 触手表面刺胞丛 无性生殖 横裂生殖 

海蜇 
R. esculentum 

16 高脚杯形柄长、吻长 分节, 节上具纤毛, 刺胞丛凸起明显 足囊 多碟 

沙蜇 
N. nomurai 

16 圆锥形柄长度中等吻长 互生排列, 具纤毛, 刺胞丛凸起略明显 足囊 多碟 

海月水母 
Aurelia sp. 

16 圆锥形柄短, 口盘阔, 吻短 分节, 具纤毛刺胞丛凸起明显 螅状体匍匐茎芽 多碟(偶见单碟)

白色霞水母 
C. nozakii 

16 圆锥形柄短, 口盘阔, 吻短 分节, 具纤毛刺胞丛凸起明显 足囊匍匐茎芽 单碟 
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图 1  4种钵水母碟状体的形态差异(董婧等, 2013) 
Fig.1  Morphological differences of four jellyfish ephyra 

a. 沙蜇; b. 白色霞水母; c. 海月水母; d. 海蜇。图内字母表示为: 

缘瓣(l), 感觉裂缝(rc), 胃丝(gc), 刺胞丛(n)。标尺为 0.5mm 

 
1.3  数据分析 

测定的 18S 和 ITS-5.8S rDNA 序列进行 BLAST 

(http://www. ncbi.nlm.gov/BLAST/)检索, 确定序列为

目的片段。应用 CLUSTAL X 1.8软件(Thompson et al, 

1997)对序列进行比对及相似性分析。通过 MEGA 

3.0(Kumar et al, 2004)统计碱基含量、变异位点, 采用

Kimura 双参数模型计算种间、属间的遗传距离。用

MEGA3.0软件构建 NJ(Neighbour-joining)系统树, 采

用 Bootstrap1000检验分子系统树各分支的置信度。 

2  结果与分析 

2.1  18S和 ITS-5.8S rDNA基因序列分析 

按照 CTAB 法提取不同生活史阶段(螅状体、碟

状体及水母体)的白色霞水母的 DNA, 所有个体都成

功进行 PCR 扩增, 经测序分别得到长度 1728bp 的

18S rDNA 基因片段和长度 1531bp 的 18S-ITS-5.8S- 

28S rDNA基因序列。本研究中白色霞水母 5个个体

的 18S rDNA基因序列共享一个基因型, 与 GenBank

中采自青岛胶州湾的白色霞水母样品(JX845355)同

源序列完全一致。5个白色霞水母样品 ITS-5.8S rDNA

序列完全一致, ITS1、5.8S rDNA和 ITS2长度分别为

270bp、158bp、249bp, 与GenBank中未知真核生物(表

2)的序列高度相似(≥99%), 其序列来源物种的环境

信息显示这些序列都是从南海北部表层海水中获得

的未指明来源的物种 , 推测其可能是白色霞水母生

活史的早期阶段(卵、浮浪幼虫或碟状体)。 

结合 GenBank中已有霞水母种类的 18S rDNA、

ITS1 同源序列(表 2), 对霞水母属不同种类的 18S 

rDNA 和 ITS1 片段进行了序列分析。5 种霞水母属

18S rDNA序列经比对后同源序列长度为 1709bp, 多

态位点数 33 个, 约占总序列的 1.9%, 其中简约信息

位点数 33个, 插入/缺失位点 6个。由于 GenBank数

据库中其它霞水母种类只含核糖体 ITS1 片段, 因此

仅对 ITS1 序列进行了分析。去掉两侧 18S rRNA 与

5.8S rRNA基因序列, ITS1长度为 264—379bp, 具有

明显的种间序列长度多态性, 变异幅度较大。比对后

保留同源序列 , 长度为 368bp, 其中多态位点数为

203个, 约占总序列的 55%, 简约信息位点数 178个,  

表 2  霞水母属 18S 和 ITS-5.8S rDNA 序列信息 
Tab.2  Information of 18S and ITS-5.8S rDNA gene in Cyanea jellyfish species 

GenBank登录信息 
种名 拉丁名 缩写 

18S rDNA ITS1 

白色霞水母 Cyanea nozakii CNC KT445894(中国辽东湾), JX845355(胶州湾) KR338969(中国辽东湾) 

未知物种 uncultured eukaryote
( surface sea water) 

CNC — 
GU941271, GU941278, GU941280—82,  
GU941284, KJ180486, KJ180493(南海) 

白色霞水母 Cyanea nozakii CNJ — AB377551—54(日本) 

发形霞水母 Cyanea capillata CC JX995327—28(北海) HM194820(挪威) 
AY903053—54(挪威), AY903055—56(美国

卡彻马克湾), U65481 (美国东海岸) 

安娜霞水母 Cyanea annaskala CA HM194778(澳大利亚胡昂河口) AY903061—65(澳大利亚胡昂河口) 

玫瑰红霞水母 Cyanea rosea CR — AY903057—60(澳大利亚梅林布拉湖) 

蓝水母 Cyanea lamarckii CL JX995325—26(北海) — 

霞水母 Cyanea sp. CS JX393285—86 (美国), AF358097 — 
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单变异位点 21 个。除种间长度多态性外大部分种类

还具有种内序列长度多态性 , 这种种内序列长度多

态性产生的原因基本上是由于微卫星序列插入/缺失

所致。 

2.2  霞水母属种内和种间遗传距离 

表 2—表 3列出了基于 18S rDNA和 ITS1基因序

列的霞水母属种内和种间的遗传距离。由表 3 可以看

出基于 18S rDNA 计算的种间遗传距离最小值出现在

霞水母 Cyanea sp.和安娜霞水母、玫瑰红霞水母之间

(0.001), 最大值出现在白色霞水母和蓝水母之间

(0.019), 其中白色霞水母与其它几种霞水母的差异较

大(0.017—0.019)。平均的种间遗传为 0.008, 种内遗传

距离为 0。基于 ITS1计算的霞水母种间及种内的 K2P

遗传距离见表 4, 与 18S rDNA计算的遗传距离的结果

一致 , 白色霞水母与其它几种霞水母的差异较大

(0.325—0.543), 其中白色霞水母辽东湾样品与南海未

指明来源的物种的序列高度一致, 因此将其视为中国

白色霞水母样品, 其与日本白色霞水母样品间的遗传

距离为 0.424, 这个值甚至大于霞水母不同种间的遗

传距离值。白色霞水母日本样品和玫瑰红霞水母之间

(0.543)遗传距离最大, 安娜霞水母和发形霞水母之间

(0.104)的遗传距离最小, 平均的种间遗传为 0.284, 种

内的 K2P遗传距离范围为 0.002—0.056, 平均 K2P遗

传距离为 0.019。基于 ITS1 的种种间遗传距离是种内

遗传距离的 15倍, 适合于进行物种鉴定。 

表 3  基于 18S rDNA 的霞水母属种内和种间遗传距离 
Tab.3  Intraspecific and interspecies genetic distance among 

Cyanea jellyfish species based on the 18S rDNA 

 CNC CC CA CL D 

CNC     0 

CC 0.018    0 

CA 0.017 0.003   - 

CL 0.019 0.002 0.002  0 

CS 0.018 0.002 0.001 0.001 0 

D表示种内遗传距离, 各物种全称见表 1 

表 4  基于 ITS1 序列的霞水母属种内和种间遗传距离 
Tab.4  Intraspecific and interspecies genetic distance among 

Cyanea jellyfish species based on the ITS sequences 

 CNC CNJ CC CA D 

CNC     0.002 

CNJ 0.424    0.056 

CC 0.325 0.499   0.027 

CA 0.369 0.448 0.104  0.002 

CR 0.396 0.543 0.137 0.171 0.007 

D表示种内遗传距离, 各物种全称见表 2 

2.3  系统分析 

基于 18S rDNA和 ITS1片段构建的霞水母 NJ系

统树的拓扑结构如图 2 所示, 结果显示, 不同的方法

构建的系统树差异不大, 同种的不同个体, 亲缘关系

较近的不同种各自聚支 , 其聚类结果大致与形态分

类吻合, 但基于 ITS1 构建的系统树的聚枝结果比基

于 18S rDNA构建的系统树得到更高的自举检验的支

持, 说明 ITS1 具有丰富的系统发育信息位点, 更适

于大型水母种、属水平的系统分析研究。 

3  讨论 

3.1  白色霞水母的鉴定及自然海域中其早期阶段的

新发现 

白色霞水母与其它钵水母类相似都具有世代交

替的生活史, 受精卵经浮浪幼虫、螅状体、碟状体发

育为成体水母(Dong et al, 2006, 2008), 除螅状体外, 

其它都营浮游性生活。通常情况下多种钵水母生活于

同一水域, 其螅状体、碟状体形态较为相似, 难以用

肉眼区分不同的种类 , 给水母初期调查工作种类区

分带来很大困难。如海蜇、沙蜇、海月水母和白色霞

水母是黄、渤海水域常见的四种大型水母, 它们的螅

状体形态大致相同, 其相同和相异的特征如表 1所示, 

且螅状体的外观形态与其存活生长状态息息相关 , 

从形态上很难区分(董婧等, 2013)。关于四种大型水

母的碟状体, 一般通过碟状体缘瓣形状、感觉裂缝占

缘瓣长度比例和刺细胞团的分布位置加以区分 , 沙

蜇、海蜇碟状体具有爪状的缘瓣, 白色霞水母和海月

水母碟状体的缘瓣钝圆。白色霞水母碟状体的感觉裂

缝较深, 占缘瓣长度比例大于 1/2, 其它种类碟状体

感觉裂缝较浅(图 1)。因此, 钵水母螅状体、碟状体

的形态分类十分繁琐和困难 , 必须由有经验的专业

人员借助显微镜观察才能进行准确区分。 

单独挑取 1个白色霞水母螅状体、碟状体及水母

体进行 DNA 提取及检测, 所有样品都成功扩增出目

的片段, 结果表明从核酸提取到 PCR扩增、测序并进

行系统分析的分子生物学技术手段具有很高的灵敏

度, 只要样品中含 1个螅状体或碟状体即可检出。本

研究利用 18S rDNA和 ITS-5.8S基因片段分析了白色

霞水母螅状体、碟状体和水母体样品, 从分子水平上

佐证了采自辽东湾的霞水母样品为白色霞水母(董婧

等, 2005), 这也说明分子生物学方法具有很高的准确

性。同时, 通过序列比对发现 GenBank数据库中从南海

北部表层海水中获得的未指明来源的物种的 ITS-5.8S  
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图 2  基于 18S rDNA(a)和 ITS1(b)基因片段构建的霞水母属 NJ系统树 
Fig.2  Molecular phylogenetic tree of Cyanea jellyfish species based on the fragments of 18S rDNA (a) and ITS1 (b) (NJ method) 

分支节点附近的数字为 bootstrap值 
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序列与辽东湾白色霞水母样品的同源序列高度相似

(≥99%), 据此推测该物种可能为自然海域中早期发

育阶段(卵、浮浪幼虫或碟状体)的白色霞水母, 这与

卢振彬等(2003)报道的关于霞水母(主要为白色霞水

母)是福建沿海(南海北部)水母类优势种的分布相符。

研究结果表明 ITS-5.8S 基因序列可能是解决白色霞

水母不同阶段分类鉴定与检测的有效分子标记。 

3.2  不同海区霞水母的遗传分化 

本研究中, 基于 18S rDNA和 ITS-5.8S基因片段

计算的霞水母属种间遗传距离(表 3、表 4)表明分布距

离越远的霞水母种间遗传差异越明显 , 如分布于中

国及日本附近海域的白色霞水母与其它几种霞水母

(主要分布于澳大利亚、美国附近海域)的遗传距离明

显高于相距较近的霞水母间的种间遗传距离 , 漫长

的进化历史和长期的隔离分化是导致形成这种现象

的主要原因。此外, 中国海域白色霞水母样品与日本

附近海域白色霞水母样品的遗传距离为 0.424, 而来

自中国的样品间序列差异为 0—0.008, 日本的样品间

序列差异 0.03—0.079, 两个地方的样品间差异极大

甚至大于霞水母属不同种间的遗传距离 , 说明白色

霞水母中国样品与日本样品间有明显的遗传分化 ; 

这种现象在马赛克水母及海月水母中都存在 , 其原

因是长期隔离分化所致(Dawson et al, 2005)。另一种

可能是样品鉴定错误导致结果出现偏差 , 这个问题

的解决还需要分析更多的样品和更多的 DNA 片段加

以确定。 

3.3  核糖体 rDNA 基因在大型水母类物种鉴定及系

统进化分析中的应用 

很多学者(Bucklin et al, 2003)包括国际海洋生物

普查组织都认为 18S rDNA 序列是适用于进化较慢

物种的种类鉴定和系统分析的合适分子标记 , 但由

于其基因序列较为保守 , 在解决较小分类阶元如属

的种间关系尤其是在进行某些近缘种的物种鉴定时

具有较大的局限性 , 其可能更适合进行较高阶元的

系统发生关系研究(Hwang et al, 1999)。与之相反, 核

糖体 ITS片段处于非编码区, 受选择压力较小、进化

较快, 具有丰富的变异位点信息, 适合作为物种鉴定

及种、群体水平的分子标记。Chu等(2001)在利用 ITS1

序列对 7 种甲壳类动物进行分析时发现不同甲壳动

物的 ITS1 序列差异明显, 可作为种间和群体水平的

分子标记。本研究利用 18S和 ITS-5.8S rDNA基因序

列对霞水母属不同种类进行的分析表明 , 序列变异

方面所分析的霞水母不同种类间 ITS1 基因片段明显

比 18S rDNA片段变异更大, 其种间遗传距离平均值

是种内遗传距离平均值的 15 倍, 更符合作为物种鉴

定的DNA条形码(Hebert et al, 2003a, b); 在系统进化

方面, 两种片段构建的 NJ 系统发育树都显示同种的

不同个体, 亲缘关系较近的不同种各自聚枝, 但 18S 

rDNA 基因进化速率较慢, 在解决部分近缘种的进化

关系时有较大的局限 , 可能更适于大型水母科间和

科内属间的进化关系研究。因此, 在进行大型水母类

分子系统进化研究时应联合采用多个进化速率不同

的分子标记以得出更为全面准确的结论。 

4  结论 

(1) 利用 18S rDNA和 ITS-5.8S基因片段对白色

霞水母螅状体、碟状体和成体水母样品进行的分析表

明采自辽东湾的霞水母样品为白色霞水母 , 白色霞

水母样品的 ITS-5.8S rDNA序列与GenBank中未知真

核生物的序列高度相似(≥99%), 推测该物种可能为

自然海域中早期发育阶段(卵、浮浪幼虫或碟状体)的

白色霞水母。 

(2) 分布距离越远的霞水母种间遗传差异越明

显 , 中国海域白色霞水母样品与日本附近海域白色

霞水母样品的遗传差异极大甚至大于霞水母属不同

种间的遗传距离 , 霞水母漫长的进化历史和长期的

隔离分化是导致形成这种遗传分化的主要原因。 

(3) 霞水母不同种类间 ITS1基因片段明显比 18S 

rDNA 片段变异更大, 具有更丰富的变异位点信息, 

适合作为大型水母物种鉴定及种、群体水平的分子标

记; 18S rDNA 基因进化速率较慢, 在解决部分近缘

种的进化关系时有较大的局限 , 更适合进行大型水

母科间和科内属间的进化关系研究。 
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MOLECULAR IDENTIFICATION AND DETECTION OF CYANEA 
NOZAKII BY PARTIAL SEQUENCING OF 18S RDNA AND ITS-5.8S 

LI Yu-Long,  DONG Jing,  WANG Bin,  SUN Ming,  WANG Ai-Yong,  WANG Wen-Bo 
(Liaoning Ocean and Fisheries Science research Institute, Key Laboratory of Marine Biological Resources and Ecology,  

Dalian 116023, China) 

Abstract    We determined partial sequences of nuclear 18S and ITS-5.8S rDNA from polyp, ephyra, and adult of 

jellyfish Cyanea nozakii, and compared them with available homologous sequences of other Cyanea jellyfish species in the 

GenBank in terms of sequence variation and genetic distance. Result shows that the nucleotide divergence in ITS-5.8S 

sequence was 0%–0.8% between C. nozakii and uncultured eukaryote species from the GenBank, suggesting that the 

uncultured eukaryote species was C. nozakii. In 18S rDNA, a 1709-bp homologous sequence was recognized at 33 variable 

sites in five Cyanea jellyfish species, while in ITS, a 368-bp long homologous sequence was shown including 203 variable 

sites, 178 parsimony informative sites, and 21 singleton sites. The average genetic distance inter- / intra-species was 0.008 

/ 0, and 0.284 / 0.019 in 18S rDNA and ITS1, respectively, showing that ITS1-based inter-species genetic distance was 15 

times greater of inter-species one; and therefore the former is more suitable for species identification. Moreover, 

phylogenetic trees were constructed in the Neighbor-Joining method, from which different individuals of the same species 

grouped together. Therefore, the ITS1 gene fragments were highly diversified among different Cyanea species and could be 

applied to identify large-sized jellyfish and detect young jellyfish, and are helpful in molecular systematic studies at 

species or population level. 

Key words    Cyanea nozakii;  18S rDNA;  ITS-5.8S rDNA;  molecular identification;  phylogenetic analysis 


