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广西5种常见星虫动物的线粒体基因组特征和系统进化分析*

钟声平1,2,蒋 艳1,刘永宏2,黄亮华2,黄国强2,陈秀荔3**

(1.广西海洋研究所有限责任公司,广西海水养殖新品种繁育工程技术研究中心,广西南宁 536000;2.广西中医药大学海洋药

物研究院,广西南宁 530200;3.广西水产科学研究院,广西南宁 530021)

摘要:为探明广西北部湾星虫动物的线粒体基因组遗传变异和基因序列特征,采用高通量测序测定广西北部湾

5种常见星虫动物的线粒体基因组,并对其基因序列特征、遗传变异、系统进化进行分析。结果显示,星虫动物

线粒体基因组具有典型的无脊椎动物线粒体基因组的特征,基因排列高度保守,特别是其13个蛋白质编码基

因(PCGs)。此外,星虫动物线粒体基因组的基因均编码在 H链上,并存在3个高度保守的基因排列区块,与
环节动物和螠虫动物线粒体基因组特征较为相似。cox1、cox2 和cob等3个基因进化速率最慢、遗传变异水

平最低,适合作为星虫动物种属系统进化研究以及不同种间生物条形码构建的分子标记。nad6、nad4、nad5
和nad2 等4个基因的遗传变异水平较高(大于60%),变异位点数量较多,适合作为星虫动物种群遗传多样性

研究的分子标记。星虫动物线粒体13个蛋白质编码基因的 Ka/Ks比值均低于1(0.058
 

2—0.726
 

6),其中

cox1、cox3 和cob等3个基因的Ka/Ks比值最低(小于0.1),表明在星虫动物线粒体遗传进化过程中,这3个

蛋白质编码基因承受强烈的自然选择压力和功能束缚。基于线粒体基因组蛋白质编码基因系统进化树的研究

结果表明,星虫动物可分为方格星虫纲和革囊星虫纲两个进化分支,星虫动物与环节动物的进化地位、亲缘关

系较近,而与软体动物的亲缘关系较远。本研究结果不仅为广西北部湾特色星虫动物渔业资源多样性调查和

保护提供分子遗传数据,也为星虫动物系统进化研究提供了科学参考。
关键词:北部湾 星虫动物 线粒体基因组 遗传变异 系统进化
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0 引言

  星虫动物(Sipuncula)是一类圆筒状不分节、具
体腔、营穴居生活的海洋蠕虫,是海洋动物独有的门

类。目前,已有研究报道的星虫动物超过238种,它
们广泛分布于世界各大洋中,从热带海域到极地海

域,从深海区到潮间带[1]。中国沿海已发现的星虫动

物有2纲4目6科41种,从南至北均有分布,南方热
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带海域的种数最多[2,3]。其中,广西北部湾海域常见

星虫动物为裸体方格星虫(Sipunculus
 

nudus)、可口

革囊星虫(Phascolosoma
 

esculenta)和厥目革囊星虫

(P.scolops)等,它们生物资源总量大,肉质鲜美,营
养和药用保健价值高,是当地广受欢迎的海产珍

品[4,5]。然而,随着市场价格的逐年升高,广西北部

湾星虫动物遭到过度采捕,再加上栖息地环境被破

坏,其野生资源急剧减少[6,7]。星虫动物的进化地位

至今仍存在争议,其物种形态鉴别特征容易受到环境

因素的影响,再加上相似物种的趋同进化,往往导致

星虫物种分类的错误和混乱[8]。因此,急需开展星虫

动物遗传多样性、生物条形码和系统进化分析等种质

资源保护和可持续开发利用方面的基础研究。

  线粒体基因组作为核外遗传物质,具有拷贝数量

多、母系遗传和进化速率快等特点[9],随着高通量测

序技术的快速发展,越来越多的研究开始应用线粒体

基因组开展后生动物分子系统进化和种群遗传多样

性研究[10,11]。相比单个线粒体基因,线粒体基因组

具有更丰富的遗传进化信息,其基因排列重组也蕴含

丰富的进化信息,在解决后生动物系统进化关系和种

群遗传多样性的研究中具有较高的应用价值[12]。然

而,针对星虫动物门线粒体基因组的研究长期滞后,

2009年才有首个线粒体基因组见报道[13],至今Gen-
bank上仅有3种星虫动物线粒体基因组序列可供公

开下载[14],远不能满足星虫动物系统进化和遗传多

样性的研究需求。为探明广西北部湾常见星虫动物

线粒体基因组信息,本研究应用高通量测序技术测定

5种星虫动物线粒体基因组序列,并统计分析其遗传

变异信息和系统进化关系,为广西北部湾星虫动物渔

业资源多样性调查和保护提供分子遗传数据,并为星

虫动物系统进化研究提供科学参考。

1 材料与方法

1.1 样品采集和鉴定

  研究样品为裸体方格星虫、邱米管体星虫(Si-
phonosoma

 

cumanense)、可口革囊星虫、厥目革囊星

虫、类革囊星虫(Phascolosoma
 

similis)等5种广西

北部湾常见星虫动物,采自广西北海市银海区和铁山

港区近海潮间带滩涂。每个物种采集6个以上个体

带回实验室,解剖后参考文献[15]开展形态鉴定,确
定种类后采集体壁肌肉组织放置于-80℃超低温冰

箱保存。

1.2 基因组DNA提取和高通量测序

  参考陈建琴等[16]的方法略做修改,每个个体取

肌肉组织约30
 

mg,采用 TaKaRa
 

MiniBEST
 

Uni-
versal

 

Genomic
 

DNA
 

Extraction
 

Kit
 

(TAKARA
 

BIO
 

INC.)技术从肌肉组织提取基因组DNA,并采

用琼脂糖凝胶电泳法检测基因组DNA降解程度与

蛋白质污染程度,同时使用 NanoDrop
 

2000超微量

分光光度计检测基因组DNA浓度和质量。选取符

合高通量测序要求的DNA样品,同一物种的6个个

体基因组DNA混合后,用干冰保存送往深圳华大基

因股份有限公司开展简化基因组建库测序。测序文

库片段长度为350
 

bp,使用Illumina
 

PE150双末端

测序平台完成简化基因组测序。

1.3 线粒体基因组序列组装和基因注释

  采用Trimmomatic软件对原始测序数据进行质

量筛选[17],以GenBank上已经公布的法国群体的裸

体方格星虫线粒体基因组序列(登录号:NC_011826)
作为参考序列,使用 MITObim软件完成广西北部湾

5种常见星虫动物线粒体基因组序列组装[18]。利用

在线的线粒体基因注释工具tRNAscan􀆼SE、MITOS
等分析预测线粒体蛋白质编码基因(PCGs)序列[19]、
核糖体RNA基因序列(rRNAs)、转运RNA基因序

列(tRNAs)的编码区域和结构特征,完成线粒体基因

组序列的识别和注释。

1.4 线粒体基因组遗传变异信息和系统进化分析

  采用Clustal
 

X软件对5种广西北部湾常见星虫

动物线粒体基因组蛋白质编码基因进行多重序列比

对,使用DnaSP
 

v6和PAML等软件统计分析线粒体

基因组蛋白质编码基因变异位点数、非同义替换率

(Ka)和同义替换率(Ks)等遗传变异信息。从Gen-
Bnak下载30个物种的线粒体基因组序列,包括5个

星虫动物、7个环节动物、2个腕足动物、2个线虫动

物、6个软体动物、1个轮形动物、3个刺胞动物、2个

螠虫动物、2个扁盘动物,再加上本次获得的5个星

虫动物的线粒体基因组,使用PhyML
 

3.0软件的最

大似然法(ML)构建系统发育树的最佳进化模型[20],
分析星虫动物的系统进化。

2 结果与分析

2.1 线粒体基因组基因序列特征

  星虫动物肌肉组织基因组DNA提取结果显示:
样品轻微降解,DNA浓度高于100

 

ng/μL,符合建库

测序要求。高通量测序共产生原始数据42
 

G,其中
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碱基测序质量高于Q20的数据超过90%,经过质量

筛选去除低质量测序碱基,使用 MITObim软件组装

拼接5个星虫动物的线粒体全基因序列。

  基因组装和基因注释结果显示,广西北部湾的裸

体方格星虫、邱米管体星虫、可口革囊星虫、厥目革囊

星虫和类革囊星虫的线粒体基因组序列全长分别为

15
 

375,15
 

917,15
 

494,15
 

515,16
 

237
 

bp,线粒体基

因组碱基组成均呈 AT偏好,其 A+T含量分别为

57.5%、60.8%、65.6%、65.4%和63.5%。可口革

囊星虫、厥目革囊星虫、类革囊星虫的A+T含量高

于裸体方格星虫和邱米管体星虫。注释后的线粒体

基因 组 序 列 上 传 至 GenBnak,其 接 收 号 分 别 为

MG873457、MN813483、MG873458、MT239480 和

MN813482。方格星虫属裸体方格星虫线粒体基因

组由37个基因组成(图1),包括13个蛋白质编码基

因、22个tRNAs和2个rRNAs,与无脊椎动物线粒

体基因组原始基因组成一致。然而,管体星虫属的邱

米管体星虫(图2)与可口革囊星虫属的可口革囊星

虫(图3)、厥目革囊星虫(图4)、类革囊星虫(图5)这

4种星虫的线粒体基因组由38个基因组成,比裸体

方格星虫线粒体基因组多一个重复的tRNAMet。此

外,本研究中广西北部湾5种常见星虫的线粒体基因

组的基因均编码在 H链上,星虫动物的基因排列具

有高度的保守性,存在3个高度保守的基因排列区

块:(1)nad6􀆼cob􀆼tRNAPro;(2)nad4l􀆼nad4􀆼tRNALeu;
(3)nad1􀆼tRNATrp􀆼atp6􀆼tRNAArg􀆼tRNAHis􀆼nad5。蛋

白质编码基因和2个rRNAs基因排列顺序保持一

致,仅有部分tRNAs发生易位。

图1 裸体方格星虫线粒体基因组的基因图谱

Fig.1 Gene
 

map
 

of
 

mitochondrial
 

genome
 

in
 

S.nudus

图2 邱米管体星虫线粒体基因组的基因图谱

Fig.2 Gene
 

map
 

of
 

mitochondrial
 

genome
 

in
 

S.cumanense

图3 可口革囊星虫线粒体基因组的基因图谱

Fig.3 Gene
 

map
 

of
 

mitochondrial
 

genome
 

in
 

P.esculenta

图4 厥目革囊星虫线粒体基因组的基因图谱

Fig.4 Gene
 

map
 

of
 

mitochondrial
 

genome
 

in
 

P.scolops
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图5 类革囊星虫线粒体基因组的基因图谱

Fig.5 Gene
 

map
 

of
 

mitochondrial
 

genome
 

in
 

P.similis

2.2 线粒体基因组遗传变异信息

  采用DnaSP
 

v6软件,统计分析5种星虫动物线

粒体15个主编码基因(13个蛋白质编码基因和2个

rRNAs基因)的变异位点,结果显示,cox1 基因最保

守,遗传变异水平最低,为40.53%;其次是cox2 和

cob基因,遗传变异水平分别为46.57%和46.83%;

nad6、nad4、nad5 和nad2 等4个线粒体NADH脱

氢酶亚基基因遗传变异水平较高,为60%—70%;

atp8 基因遗传变异水平最高,为75.16%(表1)。

  采用PAML软件,分析蛋白质编码基因非同义

替换率(Ka)和同义替换率(Ks),结果显示,5种星虫

动物线粒体13个蛋白质编码基因的Ka/Ks比值均

低于1
 

(0.058
 

2—0.726
 

6),表明星虫动物中蛋白质

编码基因遗传进化中存在一定的纯化(负)选择(表

2)。其 中,Ka/Ks 比 值 最 高 的 是 nad2 基 因

(0.726
 

6),nad2 基因的Ka 和Ks 比较接近,表明

nad2 基因在遗传进化中大多数为无害的中性选择,
承受的自然选择压力较弱。其次是atp8 基因,Ka/

Ks比值为0.577
 

3,表明atp8 基因承受一定的选择

压力。cox1、cox3 和cob等3个基因的Ka/Ks比值

最低(均小于0.1),表明这3个蛋白质编码基因承受

强烈的自然选择压力,受基因编码的蛋白质功能束

缚,从而保证cox1、cox3 和cob基因编码的蛋白质生

物功能正常,意味着这3个基因对星虫动物生存进化

有重要作用。
表1 星虫动物线粒体基因组基因变异位点分析

Table
 

1 Genetic
 

variation
 

analysis
 

of
 

Sipuncula
 

mitochondrial
 

genome

基因
Gene

总位点数
Total

 

number
 

of
 

sites

保守位点数
Number

 

of
 

invariable
 

sites

变异位点数
Number

 

of
 

variable
 

sites

变异位点比例
Proportion

 

of
 

variable
 

sites
 

(%)

cox1 1
 

537 914 623 40.53

cox2 687 367 320 46.57

atp8 153 38 115 75.16

cox3 777 388 389 50.06

nad6 461 148 313 67.90

cob 1
 

134 603 531 46.83

nad3 342 140 202 59.06

nad4l 279 86 193 69.18

nad4 1
 

339 496 843 62.96

nad1 898 420 478 53.23

atp6 690 287 403 58.41

nad5 1
 

676 630 1046 62.41

nad2 947 291 656 69.27

12S
 

rRNA 774 354 420 54.26

16S
 

rRNA 1
 

143 547 596 52.14
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表2 星虫动物线粒体基因组蛋白质编码基因进化速率分析

Table
 

2 Evolution
 

rate
 

analysis
 

for
 

protein
 

coding
 

genes
 

of
 

Sipuncula
 

mitochondrial
 

genome

基因
Gene

总位点数
Total

 

number
 

of
 

sites

非同义替换率
Non􀆼synonymous

 

substitution
 

rate
 

(Ka)

同义替换率
Synonymous

 

substitution
 

rate
 

(Ks)
Ka/Ks比值
Ka/Ks

 

ratio

cox1 1
 

533 0.095
 

8 1.645
 

8 0.058
 

2
cox2 684 0.159

 

4 1.441
 

3 0.110
 

6
atp8 150 0.650

 

4 1.264
 

4 0.577
 

3
cox3 777 0.185

 

0 2.077
 

8 0.089
 

0
nad6 456 0.410

 

0 1.690
 

9 0.242
 

5
cob 1

 

134 0.156
 

1 2.060
 

0 0.075
 

8
nad3 339 0.299

 

6 1.751
 

8 0.171
 

0
nad4l 279 0.409

 

9 1.661
 

5 0.246
 

7
nad4 1

 

323 0.353
 

4 1.626
 

4 0.217
 

3
nad1 873 0.284

 

4 1.107
 

0 0.256
 

9
atp6 678 0.298

 

7 1.477
 

7 0.202
 

1
nad5 1

 

659 0.412
 

0 1.202
 

8 0.342
 

6
nad2 927 0.575

 

9 0.792
 

5 0.726
 

6

2.3 星虫动物门系统进化分析

  采用PhyML
 

3.0软件估算,构建星虫动物系统

进化树的最佳进化模型为GTR+G+I。以刺胞动物

为外群,星虫动物及其他8个门共35个线粒体基因

组的13个蛋白质编码基因的核苷酸序列为原始数

据,利用该进化模型构建系统进化树(图6)。研究结

果显示,不同地理种群的裸体方格星虫与不同地理种

群的可口革囊星虫首先聚成一支,然后革囊星虫纲的

4种和方格星虫纲的2种聚合成平行进化的两个小

分支,接着再形成门独立的进化分支。该结果符合星

虫动物分类上的亲缘关系,并与传统的形态学鉴定分

类结果一致。由图6可见,星虫动物与环节动物、螠
虫动物聚合成一支大进化分支,软体动物则是单独聚

合成另一支独立的平行进化分支,表明星虫动物与环

节动物存在近缘关系,而不是与软体动物或腕足动物

近缘。

图6 基于线粒体基因组构建的星虫动物系统进化树

Fig.6 Phylogenetic
 

tree
 

based
 

on
 

analysis
 

of
 

mitochondrial
 

genome
 

from
 

Sipuncula
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3 讨论

3.1 星虫动物线粒体基因组的基因序列特征

  本研究结果显示,广西北部湾5种常见星虫动物

线粒体基因组长度为15—17
 

kb,符合无脊椎动物线

粒体基因组的长度特征,其长度的差异主要是由非编

码的控制区长度变异导致的[21]。大多数后生动物线

粒体基因组的碱基组成有偏好性,一般都是富含A、

T碱基[22],本研究中的星虫动物线粒体基因组的碱

基 组 成 也 呈 A、T 偏 好,其 A、T 碱 基 含 量 为

57.5%—65.6%,并且可口革囊星虫属的 A、T碱基

含量普遍高于方格星虫属,可能与可口革囊星虫属线

粒体基因组中含有比例较高的富含A、T碱基的编码

控制区有关,是否与可口革囊星虫属耐受低氧的进化

选择有关尚需进一步的研究分析。无脊椎动物线粒

体典型基因组成包括13个蛋白质编码基因,22个转

运RNA基因和2个核糖体RNA基因,以及一些非

编码区域,并且线粒体基因组的基因排列在长期进化

过程中一般是保持稳定的,特别是蛋白质编码基

因[22],本研究的结果类似。5种星虫动物的线粒体基

因均编码在 H链上,13个蛋白质编码基因排列高度

保守,存在3个高度保守的基因排列区块,尚未发现

蛋白质编码基因有易位的进化现象,仅在管体星虫属

和口革囊星虫属星虫动物中发现tRNAMet 基因重排

进化。在环节动物和螠虫动物也有类似的现象报

道[13,23],环节动物和螠虫动物的线粒体基因组基因

组成和排列在进化过程中高度保守,进化过程中可能

存在“棘齿”现象,导致环节动物和螠虫动物的线粒体

所有的基因均在同一条链上编码,并且环节动物线粒

体基因组存在6个保守的基因区块,螠虫动物线粒体

基因组存在4个保守的基因区块,它们的线粒体基因

排列仅有部分tRNAs基因发生易位,可能与其相对

原始的进化地位有关。星虫动物较为原始的进化地

位可能导致其线粒体基因组的基因重排频率低于其

他高等无脊椎动物,尚需进一步的研究证实。

3.2 星虫动物线粒体基因组的遗传变异

  线粒体基因组的基因由于具备遗传变异信息丰

富、序列进化相对保守和母系遗传等优点成为后生动

物的起源、进化、系统发育关系和群体遗传多样性研

究的理想分子标记[24,25]。一般而言,进化速率较慢

的基因适合种、属、科等高级分类阶元之间系统进化

分析。而同一物种内,不同种群间的遗传多样性分析

则需要选择进化速率较快、遗传变异水平较高基因作

为分子标记。本研究结果表明,在5种星虫动物中

cox1、cox2 和cob等3个基因进化速率最慢、遗传变

异水平最低,适合作为星虫动物种属系统进化研究以

及不同种间生物条形码构建的分子标记。nad6、

nad4、nad5 和nad2 等4个基因的遗传变异水平比

较高(大于60%),变异位点数量较多,适合作为星虫

动物种群遗传多样性研究的分子标记。此外,线粒体

基因组基因的进化速率一般受纯化(负)选择、突变和

定向(正)选择的控制,非同义替换率和同义替换率的

比值(Ka/Ks)是确定线粒体基因组蛋白质编码基因

进化选择压力的一个重要指标[25]。本研究结果显

示,星虫动物线粒体13个蛋白质编码基因的Ka/Ks
均低于1(0.058

 

2—0.726
 

6),表明星虫动物线粒体

的蛋白质编码在基因遗传进化中存在一定的纯化

(负)选择。其中,cox1、cox3 和cob 等3个基因的

Ka/Ks最低(均低于0.1),表明在星虫动物线粒体

的遗传进化中,这3种蛋白质编码基因承受强烈的自

然选择压力和功能束缚。在环节动物和节肢动物等

无脊椎动物中也有研究报道指出[13],线粒体基因组

中细胞色素氧化酶亚基基因(cox1、cox2、cox3 和

cob)的Ka/Ks最低,承受最强的自然选择压力和功

能束缚;腺苷三磷酸酶亚基atp8 基因的Ka/Ks 最

高,承受最小的自然选择压力和功能束缚[26],甚至在

某些软体动物中线粒体的atp8 基因发生进化丢失现

象[27]。而在星虫动物线粒体中,nad2 基因的Ka/

Ks为0.726
 

6,表明星虫动物线粒体中nad2 基因承

受最弱的自然选择压力和功能束缚,其次才是atp8
基因(Ka/Ks为0.577

 

3)。该研究结果与环节动物

和节肢动物研究结果稍有不同,是否与星虫动物耗能

较低的穴居生存方式有关,尚需更多的研究分析来

证实。

3.3 星虫动物的系统进化

  星虫动物的分类地位至今还存在不少争议,因为

星虫动物和软体动物具有相似的胚胎发育过程和担

轮幼虫发育期,不少研究者认为星虫动物和软体动物

具有较近的亲缘关系,再加上缺乏环节动物的典型特

征(身体分节和具有几丁质刚毛),星虫动物通常被认

为与环节动物亲缘关系较远[8]。然而,本研究中,基
于线粒体全基因蛋白质编码基因构建的系统进化树

显示,星虫动物与环节动物的分类地位和亲缘关系较

近,与软体动物的亲缘关系较远,这与Shen等[13]的

研究结果一致。有研究显示,星虫动物和环节动物可

能起源于分节的共同祖先。虽然星虫动幼体和成体
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都不分节,但是其脑神经具有分节的特征,表明星虫

动物可能由有分节的祖先进化而来,但在其长期穴居

生存的进化过程中分节的特征逐渐退化,仅在神经系

统中保持分节的特征[1]。此外,星虫动物的线粒体基

因组基因排列与环节动物的更为相似,星虫动物的基

因排列可能是从环节动物基因排列重组衍生而来,两
者具有相似的保守基因排列区块,仅部分tRNAs基

因发生易位;而软体动物线粒体基因组进化重组率较

高,基因排列高度异化,与星虫动物和环节动物明显

不同[27]。该结果亦说明星虫动物和环节动物的亲缘

关系较近,而与软体动物的亲缘关系较远。当然,这
一结论的证据尚不够充分,为了深入研究星虫动物的

系统进化关系,尚需要挖掘更多其他星虫动物种类的

线粒体基因组数据以及核基因数据来联合研究分析。

4 结论

  本研究分析了广西北部湾5种常见星虫动物线

粒体基因组序列信息,研究结果显示,星虫动物线粒

体基因组具有典型的无脊椎动物线粒体基因组的特

征,其编码基因包括13个蛋白质编码基因,22个转

运RNA基因和2个核糖体RNA基因。星虫动物线

粒体基因组的基因均编码在 H 链上,存在3个高度

保守的基因排列区块,特别是其13个蛋白质编码基

因排列高度保守,尚未发现蛋白质编码基因有易位的

进化现象,仅在管体星虫属和口革囊星虫属星虫动物

中发现tRNAMet 基因重排进化,与环节动物和螠虫

动物线粒体基因组特征较为相似,表明星虫动物进化

地位较为原始。在星虫动物中,cox1、cox2 和cob 等

3个基因进化速率最慢、遗传变异水平最低,适合作

为其种属系统进化研究以及不同种间生物条形码构

建的分子标记;nad6、nad4、nad5 和nad2 等4个基

因的遗传变异水平比较高,变异位点数量较多,适合

作为其种群遗传多样性研究的分子标记。星虫动物

线粒体遗传进化过程存在较强的纯化(负)选择,

cox1、cox3 和cob 等3个基因在星虫动物线粒体遗

传进化过程承受强烈的自然选择压力和功能束缚。
系统进化树研究表明,星虫动物分为方格星虫纲和革

囊星虫纲两个进化分支,星虫动物与环节动物的进化

地位、亲缘关系较近,与软体动物的亲缘关系较远。
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Mitochondrial
 

Genome
 

Characteristics
 

and
 

Phylogenetic
 

Analysis
 

of
 

Five
 

Common
 

Sipunculans
 

(Peanut
 

Worms)
 

in
 

Guangxi

ZHONG
 

Shengping1,2,JIANG
 

Yan1,LIU
 

Yonghong2,HUANG
 

Lianghua2,
HUANG

 

Guoqiang2,CHEN
 

Xiuli3
(1.Guangxi

 

Engineering
 

Technology
 

Research
 

Center
 

for
 

Marine
 

Aquaculture,Guangxi
 

Institute
 

of
 

Oceanology
 

Co.,Ltd.,Nan-
ning,Guangxi,536000,China;2.Institute

 

of
 

Marine
 

Drugs,Guangxi
 

University
 

of
 

Chinese
 

Medicine,Nanning,Guangxi,530200,

China;3.Guangxi
 

Academy
 

of
 

Fishery
 

Sciences,Nanning,Guangxi,530021,China)

Abstract:In
 

order
 

to
 

ascertain
 

the
 

genetic
 

variation
 

and
 

gene
 

sequence
 

characteristics
 

of
 

the
 

mitochondrial
 

ge-
nomes

 

of
 

sipunculans
 

in
 

Guangxi
 

Beibu
 

Gulf,the
 

high􀆼throughput
 

sequencing
 

technique
 

was
 

used
 

to
 

deter-
mine

 

the
 

mitochondrial
 

genomes
 

of
 

5
 

common
 

sipunculans
 

in
 

the
 

Beibu
 

Gulf
 

of
 

Guangxi.And
 

their
 

gene
 

se-
quence

 

characteristics,genetic
 

variation
 

and
 

system
 

evolution
 

were
 

analyzed.The
 

results
 

show
 

that
 

the
 

mito-
chondrial

 

genome
 

of
 

sipunculans
 

has
 

the
 

characteristics
 

of
 

a
 

typical
 

invertebrate
 

mitochondrial
 

genome,and
 

the
 

gene
 

arrangement
 

is
 

highly
 

conservative,especially
 

its
 

13
 

protein􀆼coding
 

genes
 

(PCGs).
    

In
 

addition,the
 

genes
 

of
 

the
 

mitochondrial
 

genome
 

of
 

sipunculans
 

are
 

all
 

encoded
 

on
 

the
 

H
 

chain,and
 

there
 

are
 

three
 

highly
 

conserved
 

gene
 

arrangement
 

blocks,which
 

are
 

similar
 

to
 

the
 

mitochondrial
 

genome
 

characteristics
 

of
 

Anneli-
da

 

and
 

Echiura
 

mitogenome.Among
 

sipunculans,the
 

three
 

genes,cox1,cox2and
 

cob,have
 

the
 

slowest
 

evolu-
tion

 

rate
 

and
 

the
 

lowest
 

level
 

of
 

genetic
 

variation.They
 

are
 

suitable
 

to
 

be
 

used
 

as
 

molecular
 

markers
 

for
 

the
 

study
 

of
 

the
 

systematic
 

evolution
 

of
 

sipunculans
 

and
 

the
 

construction
 

of
 

bio􀆼barcodes
 

for
 

identification
 

spe-
cies.

   

nad6,nad4,nad5,nad2
 

genes
 

have
 

a
 

relatively
 

high
 

genetic
 

variation
 

level
 

(greater
 

than
 

60%),and
 

a
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large
 

number
 

of
 

mutation
 

sites
 

which
 

are
 

suitable
 

to
 

be
 

used
 

as
 

a
 

molecular
 

markers
 

for
 

the
 

study
 

of
 

the
 

ge-
netic

 

diversity
 

of
 

sipunculans
 

populations.The
 

Ka/Ks
 

ratios
 

of
 

the
 

13
 

PCGs
 

in
 

the
 

sipunculans
 

were
 

all
 

lower
 

than
 

1
 

(0.058
 

2-0.726
 

6),and
 

the
 

Ka/Ks
 

ratio
 

of
 

three
 

genes,cox1,cox3,
 

and
 

cob,
 

was
 

the
 

lowest
 

(less
 

than
 

0.1),indicating
 

that
 

during
 

the
 

genetic
 

evolution
 

of
 

insect
 

mitochondria,these
 

three
 

protein􀆼coding
 

genes
 

are
 

under
 

strong
 

natural
 

selection
 

pressure
 

and
 

functional
 

constraints.The
 

research
 

results
 

based
 

on
 

the
 

phylogenetic
 

tree
 

of
 

mitochondrial
 

genome
 

protein􀆼coding
 

genes
 

show
 

that
 

sipunculans
 

can
 

be
 

divided
 

into
 

two
 

evolutionary
 

branches,the
 

Sipunculidea
 

and
 

the
 

Phascolosomatidea.The
 

evolutionary
 

status
 

and
 

genetic
 

relationship
 

of
 

the
 

sipunculans
 

and
 

annelids
 

are
 

close,and
 

the
 

kinship
 

with
 

mollusks
 

is
 

far
 

away.This
 

study
 

not
 

only
 

provides
 

molecular
 

genetic
 

data
 

for
 

the
 

investigation
 

and
 

protection
 

of
 

the
 

diversity
 

of
 

sipunculans
 

fishery
 

resources
 

in
 

the
 

Beibu
 

Gulf,but
 

also
 

provides
 

a
 

scientific
 

basis
 

for
 

the
 

systematic
 

evolution
 

study
 

of
 

sipunculans.
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《广西科学》2019年影响因子及学科排名再创新高

  从已发布的《中国学术期刊影响因子年报(自然科学与工程技术·2020版)》数据获悉:

  《广西科学》2019年的各种因子均大幅度提升,其中,复合影响因子提升至创刊以来的最高值,达0.869,较
上年提升49.3%;综合影响因子为0.681,较上年提升58.7%;基础研究类影响因子为0.602,较上年提升

47.9%。

  在全国280种自然科学与工程技术综合性期刊类别中,《广西科学》的复合类影响因子学科排第33名(上

年287种期刊中排第73名),综合类影响因子学科排第25名(上年287种期刊中排第61名);影响力指数学科

排第27名(上年287种期刊中排第51名)。在158种基础研究期刊类别中,基础研究类影响因子学科排名第

19名(上年160种期刊中排第35名)。

  《广西科学》所取得的这些进步离不开主管和主办单位的支持,也离不开编委、广大新老作者、审稿专家的

鼎力支持,同时也进一步验证了建立特色专栏和特色专刊,是行之有效的办刊模式。下一步我们将继续秉承专

家办刊理念,根据广西高质量发展的要求并立足广西特色资源和优势学科,不断组织策划高水平特色专栏/专

刊,打造面向东盟、辐射全世界的重要自然科学综合期刊!
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