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摘　 要： 现代分子生物学技术为蓝藻的生物多样性研究提供了更多信息和证据． 单细胞蓝藻———双囊藻属（Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ）
是 ２００９ 年从集胞藻（Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ）分离出来的新属． ２０１７ 年 ５ 月从青海湖的封闭子湖———月牙湖采集分离到一株单细胞

蓝藻藻株，１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列显示此藻株和双囊藻的藻种显示出最高的相似性，都在 ９７％ 以上，并且在分子系统树聚为

一束． 此株的细胞结构以及超微结构显示，细胞纵轴具有窝式结构以及类囊体不规则的排列等双囊藻属所具有的特征．
双囊藻是我国蓝藻的新报道纪录属，本研究还对双囊藻的分类和生态进行了讨论．
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现代生物技术的发展，特别是分子生物学的快速发展，为蓝藻的多样性研究提供了更多的信息和证据．
蓝藻的分类系统特别是在属水平上的分类修订也一直在持续不断地进行． 在 ２０００—２０１４ 年已经成立了 ６６
个蓝藻新属［１］ ． 在属以上更好的分类阶层和系统也发生了较大的变化，从 １９７０ｓ—１９８０ｓ 的经典四目系统，到
２００５ 年 Ｈｏｆｆｍａｎｎ 等提出的四亚纲七个目系统［２］ ，一直到 ２０１４ 年 Ｋｏｍáｒｅｋ 等提出的八目系统［１］ ． 这些新的

分类修订为蓝藻建立更加合理的分类体系做出了较好的尝试，为在更大范围和更重要的类群中分类修订打

下了较好的基础． 但是蓝藻内部属的自然分类系统的建立，仍是今后蓝藻分类系统和分类修订的基础工作．
双囊藻属（Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ）是 ２００９ 年 Ｋｏｒｅｌｕｓｏｖａ 等从集胞藻属（Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ）分离出来的新属． 在对许多
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集胞藻藻种的 ＤＮＡ 检测结果显示，Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ ＰＣＣ６３０８ 的 １６ＳｒＲＮＡ 基因序列同集胞藻的模式种类（ Ｓ．
ａｑｕａｔｉｌｉｓ）以及 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ ＰＣＣ６８０３ 的 １６ＳｒＲＮＡ 基因序列相似度低于 ９０％ ，这个数值已经明显地低于细菌

分类和现代蓝藻分类的属的范围，所以主要根据 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ ＰＣＣ６３０８ 的这个特征建立了双囊藻以及模式

种类海氏双囊藻（Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｈｅｒｄｍａｎｉｉ），现在双囊藻属还有另外一个种类巴布亚双囊藻（Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｐａｐ⁃
ｕａｎｉｃａ）． 进一步研究表明，双囊藻在系统进化上是蓝菌藻（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）的姐妹类群［３］ ．

在我们调查中国的蓝藻多样性特别是以前较少关注的色球藻目的多样性中，我们从青海湖的封闭子

湖———月牙湖采集分离到一株蓝藻藻株，通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列的检测，发现此藻株和双囊藻的藻种显示

出最高的相似性，并且聚为一束． 进一步进行形态学和超微结构的观察研究，确定此藻株为双囊藻的一个种

类． 这也是我国对双囊藻属的新纪录属的报道．

１ 材料与方法

１．１ 样品的采集

于 ２０１７ 年 ５ 月在青海省青海湖南岸二郎剑风景区附近的月牙湖水域（３６°３９′１８．０″Ｎ，１００°２２′１４．８″Ｅ，海
拔 ３１９７ ｍ）使用 ２５＃浮游生物网采集水体表层浮游藻类，采集地环境因子如下：水体盐度 ６‰；温度 １７．１℃；
ｐＨ 值 ９．０５．
１．２ 藻种分离

使用灭菌过的新鲜 ＣＴ 培养基对 ２５＃浮游生物网采集的水样进行富集培养（培养温度为 ２５℃，光照强度

为 ２５ μＥ ／ （ｍ２·ｓ），光暗周期为 １２ ｈ ∶１２ ｈ） ［４］ ，１０ 天后采用经典的毛细管分离法对富集后的培养物进行藻种

分离：将巴斯德吸管做成毛细管，在 １００ 倍倒置显微镜下挑取单根藻丝或单藻细胞，移取至无菌水中清洗

５～６ 次，然后转移至预装有灭菌过的新鲜 ＣＴ 培养基的 ２４ 孔细胞培养板中培养（培养方法同上）． 培养 ２０ 天

后可得到纯藻种，纯化后的藻种转接到含有 ５ ｍｌ ＣＴ 培养基的螺口玻璃管中，保存在中国科学院水生生物研

究所有害藻类生物学学科组的藻种库中，藻种编号为 ＣＨＡＢ６５４１．
１．３ 藻细胞形态观察和主要光合色素检验

藻体形态的观察使用 Ｎｉｋｏｎ ｅｃｌｉｐｓｅ ８０ｉ 型光学显微镜，外接 １２７０ 万像素的数码相机（ＤＳ⁃Ｒｉ１）和相适应

的台式计算机． 数码拍照及数据测量通过其附带的图像分析软件 ＮＩＳ⁃Ｅｌｅｍｅｎｔｓ Ｄ ３．２ 进行． 在拍照及测量过

程中，随机选取 ５０ 个以上的藻细胞进行各项数据的测量与统计． 细胞色素检验使用叶绿素 ａ（激发波长 ４４０
ｎｍ，发射波长 ６８０ ｎｍ）、藻红蛋白（激发波长 ５２５ ｎｍ，发射波长 ５７０ ｎｍ）和藻蓝蛋白（激发波长 ５９５ ｎｍ，发射

波长 ６３０ ｎｍ）．
１．４ 藻细胞 ＤＮＡ 提取和 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列的测定

对纯化的藻株扩大培养后，参考 Ｌｉｎ 等［５］的方法进行 ＤＮＡ 的提取． 用于扩增 １６Ｓ ｒＤＮＡ 及 １６Ｓ～ ２３Ｓ 间

ＩＴＳ 序列的引物为 ＰＡ 和 Ｂ２３Ｓ ［６⁃７］ ，由上海英骏生物技术有限公司合成． ＰＣＲ 反应体系为 ５０ μｌ， 包含 ２００
ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰ、１．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＭｇＣｌ２、１×ｂｕｆｆｅｒ ＰＣＲ 缓冲液、１０ ｐｍｏｌ 引物、１ Ｕ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶． ＰＣＲ 反应条件

为：９４℃预变性 ５ ｍｉｎ；９４℃变性 ３０ ｓ，５５℃退火 ３０ ｓ，７２℃延伸 ２ ｍｉｎ，３５ 个循环；７２℃延伸 ５ ｍｉｎ． ＰＣＲ 扩增产

物用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测，通过胶回收试剂盒回收（ Ｂｉｏ Ｆｌｕｘ），克隆到载体 ｐＭＤ１８⁃Ｔ 上（ Ｔａｋａｒａ，
Ｊａｐａｎ） ． 将克隆载体转入感受态细胞 Ｅ．ｃｏｌｉ ＤＨ５α 中，阳性克隆送武汉艾康健生物科技有限公司进行双向测

序， 测序后得到序列片段用 Ｂｉｏ Ｅｄｉｔ 软件拼接．
１．５ 分子系统学分析

序列通过 ＮＣＢＩ 的 ＢＬＡＳＴ 进行比对，从 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中下载的基因序列用于系统进化树的构建． 将

所有序列用 ＭＡＦＦＴ ｖ７．３１２ 软件进行多重序列比对后［８］ ，对多重序列比对结果运用 Ｍｅｇａ ｖ．７．０．１４ 软件做保

留保守区，去除高变区及模糊区处理． 对获得的多重序列比对结果在 Ｊｍｏｄｅｌｔｅｓｔ ２ 软件上采用赤池信息量准

则（ＡＩＣ）标准选择核酸替代模型（ＧＴＲ＋Ｉ＋Ｇ） ［９］ ，用于贝叶斯分析（ＢＩ）和最大似然法（ＭＬ）分析，并再次采用

Ｍｅｇａ ｖ．７．０．１４ 软件以邻接法（ＮＪ ｔｒｅｅ）构建系统发育树． 邻接法采用 Ｍａｘｉｍｕｍ Ｃｏｍｐｏｓｉｔｅ Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ 为核酸替

代模型，步展值（ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅ）设为 １０００， 空位或缺失位点均当作配对删除（ｐａｉｒｗｉｓｅ ｄｅｌｅｔｉｏｎ）处理． 最大

似然法分析采用 ＩＱ⁃ＴＲＥＥ 软件［１０］ ，模型为 ＧＴＲ＋Ｉ＋Ｇ，步展值设为 １０００． 贝叶斯分析采用 ＭｒＢａｙｅｓ ｖ３．２．６ 以
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随机树起始［１１］ ，运行 １０００００００ 代，每 １００ 代取样，剔除 ２５％老化样本，至平均标准偏差低于 ０．０１ 以下，根据

剩余的样本构建进化树，分枝支持率用贝叶斯后验概率表示． ＭＬ、ＮＪ 和 ＢＩ ３ 个系统发育树均以 Ｇｌｏｅｏｂａｃｔｅｒ
ｖｉｏｌａｃｅｕｓ ＰＣＣ ７４２１ 为外类群．
１．６ ＩＴＳ 二级结构分析

ＩＴＳ（转录间隔取）Ｄ１⁃Ｄ１’螺旋结构和 Ｂｏｘ⁃Ｂ 螺旋采用 Ｍｆｏｌｄ ３．２［１２］ 软件构建 ＩＴＳ 二级结构，设置均为

默认．

２ 结果

２．１ 双囊藻的形态描述

在液体 ＣＴ 培养基培养状态下，细胞球形、微卵形或微椭圆形，细胞颜色为浅蓝色、亮绿色，衰亡期细胞

逐渐呈灰色（图 １ａ～ ｃ） ． 单生，无胶被，不形成菌落． 细胞直径范围为 ２．７１～４．２２ μｍ，平均直径为 ３．３４ μｍ． 细
胞成分均质，含有叶绿素 ａ（图 １ｄ）和藻蓝素（图 １ｅ），无明显藻红素（结果不显示）． 细胞纵轴具有窝式结构

（ｋｅｒｉｔｏｍｉｚｅｄ ｃｏｎｔｅｎｔ），为类囊体在细胞纵向的排列 （图 １ｂ，图 ２）． 超微结构显示细胞的类囊体排列不规则，
有周生加上中生排列，也有很多明显的纵向排列（图 ２ｂ）． 细胞无气囊结构，分裂方式为二分裂．

图 １ 光学显微镜下 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ６５４１ 的形态（ａ、ｂ、ｃ 为可见光下 ＣＨＡＢ６５４１ 细胞形态；
ｄ 为 ＣＨＡＢ６５４１ 细胞中的叶绿素分布； ｅ 为 ＣＨＡＢ６５４１ 细胞中的藻蓝素分布； Ｋ 为窝式结构）

Ｆｉｇ．１ Ｌｉｇｈｔ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｉｍａｇｅ ｏｆ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ６５４１ （ａ⁃ｃ ｓｈｏｗ ｃｅｌｌ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ
ＣＨＡＢ６５４１ ｕｎｄｅｒ ｖｉｓｉｂｌｅ ｌｉｇｈｔ； ｄ ｓｈｏｗｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｉｎ ＣＨＡＢ６５４１ ｃｅｌｌｓ；

ｅ ｓｈｏｗｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｙｃｏｃｙａｎｉｎ ｉｎ ＣＨＡＢ６５４１ ｃｅｌｌｓ； Ｋ＝ ｋｅｒｉｔｏｍｉｚｅｄ ｃｏｎｔｅｎｔ）

２．２ 分子系统学分析

采用上述引物扩增 ＣＨＡＢ６５４１ 基因组，获得了全长为 １８６２ ｂｐ 的 １６Ｓ ｒＲＮＡ、ＩＴＳ 和部分 ２３Ｓ ｒＲＮＡ 序列，
Ｇｅｎｂａｎｋ 号为 ＭＨ０９４６５４． 其 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列部分在 ＮＣＢＩ 进行 Ｂｌａｓｔ 分析发现，ＣＨＡＢ６５４１ 藻株与来自日本的

ＮＩＥＳ３７０８ 和 ＮＩＥＳ３７０９ 及法国巴斯德藻种库的 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＰＣＣ６３０８ 表现出较高的相似性（表 １）． 截取

了最大可使用的 １３０５ ｂｐ 多重比对位点，构建系统发育树，其结果表明，ＣＨＡＢ６５４１ 同 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ 属下藻株

聚类在一起 （图 ３）．
ＣＨＡＢ６５４１ 的 ＩＴＳ 序列上含有 Ｉｌｅ 和 Ａｌａ 两个 ｔＲＮＡ 编码基因，其二级结构与 Ｋｏｍáｒｅｋ 等［１］ 发表的二级
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图 ２ 透射电子显微镜下的 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ６５４１ 的形态
（ａ 和 ｂ 分别代表正常生长细胞和衰亡期细胞的超微结构， Ｔ 为类囊体）

Ｆｉｇ．２ Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｙ（ＴＥＭ） ｉｍａｇｅｓ ｏｆ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ６５４１
（ａ ａｎｄ ｂ ｓｈｏｗ ｕｌｔｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｎｏｒｍａｌ ｃｅｌｌｓ ａｎｄ ａｇｅｄ ｃｅｌｌｓ； Ｔ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｙｌａｋｏｉｄ）

结构略有差异（表 ２）． Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ６５４１ 和 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｈｅｒｄｍａｎｉｉ ＰＣＣ ６３０８ 的 Ｄ１⁃Ｄ１’螺旋结构相

同：基部茎包含一 ７ ｂｐ 螺旋，末端环状结构含有 ４ ｂｐ． 两株双囊藻的 Ｂｏｘ⁃Ｂ 螺旋结构不同：Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ．
ＣＨＡＢ６５４１ 基部茎包含一 ８ ｂｐ 螺旋，末端环状结构含有 ４ ｂｐ；而 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｈｅｒｄｍａｎｉｉ ＰＣＣ ６３０８ 基部茎包含

一 ６ ｂｐ 螺旋，虽然末端环状结构同样含有 ４ ｂｐ，但是环状结构 ５’端一腺嘌呤变为鸟嘌呤． 两株双囊藻的 Ｖ３
结构也不同：Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ６５４１ 基部茎包含一 ８ ｂｐ 螺旋，末端环状结构含有 ４ ｂｐ；而 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ
ｈｅｒｄｍａｎｉｉ ＰＣＣ ６３０８ 基部茎包含一 ７ ｂｐ 螺旋，末端环状结构相同．

表 １ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ 属下不同藻株的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列相似性比较

Ｔａｂ．１ Ｔｈｅ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｍａｔｒｉｘ （％ ） ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ

藻株 １ ２ ３ ４

１ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ ６５４１
２ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｈｅｒｄｍａｎｉｉ ＰＣＣ ６３０８ ＡＢ０３９００１ ９７．４９
３ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｐａｐｕａｎｉｃａ ＰＡＰ１ ＥＦ５５５５６９ ９７．６０ ９７．９５
４ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＮＩＥＳ⁃３７０９ ＡＰ０１４８２１ ９７．０９ ９７．８４ ９８．７０

表 ２ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ６５４１ 和 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｈｅｒｄｍａｎｉｉ ＰＣＣ ６３０８ 的
１６Ｓ～２３Ｓ ｒＲＮＡ 内部转录间隔区（ＩＴＳ）二级结构的比较

Ｔａｂ．２ Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ＩＴＳ ｏｆ １６Ｓ－２３Ｓ ｒＲＮＡ ｂｅｔｗｅｅｎ
Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ６５４１ ａｎｄ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｈｅｒｄｍａｎｉｉ ＰＣＣ ６３０８

藻株 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ６５４１ Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｈｅｒｄｍａｎｉｉ ＰＣＣ ６３０８
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２４０　　 Ｊ． Ｌａｋｅ Ｓｃｉ．（湖泊科学），２０１９，３１（１）

图 ３ 基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列的 ＭＬ ／ ＢＩ ／ ＮＪ 分子系统树
（节点处数字表示在 ＭＬ ／ ＢＩ ／ ＮＪ 中大于 ５０％的支持数值）

Ｆｉｇ．３ ＭＬ ／ ＢＩ ／ ＮＪ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
（Ｎｕｍｂｅｒｓ ａｔ ｅａｃｈ ｎｏｄｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｏｖｅｒ ５０％ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ＭＬ ／ ＢＩ ／ ＮＪ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ）

３ 讨论

近年来，我国湖泊生态系统中蓝藻的种类结构和丰度引起了关注，特别是水华蓝藻． 所以对蓝藻多样性

研究的进展和动态，例如新的类群和记录，也需要密切跟踪． 蓝藻的分子系统和分类修订是现代蓝藻多样性

研究的主要内容． 新属的创建也是蓝藻分类修订的主要部分． 本研究中的双囊藻和集胞藻以及蓝菌藻属在
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最新的 Ｋｏｍáｒｅｋ（２０１４）分类系统中都属于色球藻目的色球藻科、平裂藻科和聚球藻科［１］ ． 特别是集胞藻

Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＰＣＣ ６８０３ 是在 １９９７ 年蓝藻中的第 １ 个全基因组测序的藻种，也因此成为蓝藻基础生物学

研究的最重要和最常用的模式生物． 由于单细胞结构的特性，很多有关微囊藻水华生物学特征和过程的研

究都是以 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＰＣＣ ６８０３ 作为模式生物来进行比较和类推的［３］ ． Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＰＣＣ ６３０８ 非常

容易和 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＰＣＣ ６８０３ 混淆，一直也是归类在相同的 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ 属内． 可是由于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因

序列的较大差别（小于 ９０％相似度），将 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＰＣＣ ６３０８ 定为蓝藻里的新属———双囊藻属（Ｇｅｍｉ⁃
ｎｏｃｙｓｔｉｓ） ［３］ ． 根据细菌学分类方法，属和种水平上的分界线分别设立为 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列的相似度 ９５％ 和

９７％ ［１］ ，所以双囊藻属的建立也是得到认可的． 通过进一步观察研究，发现双囊藻属的细胞内有条状窝式结

构． 只有蓝藻里极少数的几个属具有这种窝式结构，例如我们在洱海发现的丝状蓝藻常丝藻属（Ｔｙｃｈｏｎｅ⁃
ｍａ） ［１３］ ． 超微结构也显示双囊藻细胞的类囊体排列不规则． 所以，在形态、超微结构以及 ＤＮＡ 分子序列上双

囊藻都显示出和集胞藻属不同的地方． 近年来双囊藻在希腊、巴西和日本等地也相继被报道［１４－１６］ ，特别是从

在日本溪流中分离的 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＮＩＥＳ３７０９ 的全基因组被测序发表［１６］ ，显示出对双囊藻属蓝藻的关注

度增加． 全球已报道的双囊藻属的藻种生境和生态习性显示出非常高的多样性，有湖泊、溪流、土壤、温泉和

盐池等． 通过检测 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列，发现从青海湖地区分离的单细胞蓝藻藻种 ＣＨＡＢ６５４１ 的序列和双囊

藻属内的几个藻种序列的相似性最高，都大于 ９７％ ，并且在分子系统树中聚为一簇． 观察藻种形态和超微结

构，发现了细胞内窝式结构和不规则的类囊体排列，进一步证实了我们在属水平上的鉴定结果． 在种的鉴定

上，ＩＴＳ 二级结构和 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｈｅｒｄｍａｎｉｉ ＰＣＣ ６３０８ 很相近，但是由于和已经报道的藻种的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因

序列相似度只有 ９７％左右（表 １），所以现阶段并不能很好地鉴定到种类，还是以 Ｇｅｍｉｎｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ． ＣＨＡＢ６５４１
表示． 双囊藻属在我国属于首次报道，也显示了我国蓝藻生物的潜在多样性． 此次在青海湖地区的小湖泊中

发现的浮游习性双囊藻，因此更加关注其是否会在我国更多生境和更多的湖泊中，特别是长江中下游的浅

水富营养化湖泊中有分布． 我们期待更加先进的生物测定技术如宏基因组和高通量测序技术在湖泊蓝藻研

究中的纵深应用能回答这个问题并带来新的蓝藻多样性的信息．

４ 结论

本研究从我国青海湖地区的小湖泊中分离到一株单细胞蓝藻藻株，通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列显示此藻

株和双囊藻的已报道的藻种显示出最高的相似性，都在 ９７％以上，并且在分子系统树聚为一束． 此蓝藻株的

细胞结构以及超微结构显示细胞纵轴具有窝式结构以及类囊体不规则的排列，进一步确认它具有双囊藻所

拥有的独特特性． 这是我国首次报道浮游特性的双囊藻新纪录属．
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