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摘　 要： 以采自山西晋祠泉的一株淡水红藻 ＪＣ１７１２００１ 为实验材料，对其进行分子系统发育分析和形态特征鉴定，同时

利用分子数据对其进行生物地理学研究． 结果显示，该株淡水红藻 ＪＣ１７１２００１ 与美国、西班牙地区报道的马赫拉熊野藻

（Ｋｕｍａｎｏａ ｍａｈｌａｃｅｎｓｉｓ Ｋｕｍａｎｏ）遗传距离最近，基于 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 序列的遗传距离均为 ０． 基于 ３ 个序列，利用贝叶斯

法、最大似然法和邻接法 ３ 种方法构建的系统发育树具有高度一致的系统发育关系，ＪＣ１７１２００１ 均与西班牙及美国地区

已报道的马赫拉熊野藻聚为一支，支持率都在 ９７％以上，支持其为马赫拉熊野藻，同时也表明 ３ 个基因的高度保守性． 形

态特征的观察也支持这个结果． 马赫拉熊野藻在欧洲、亚洲、北美洲均有分布，ＲＡＳＰ 软件构建的地理起源图谱显示，欧洲

类群地理起源更为古老． 马赫拉熊野藻为稀有种，本文的研究结果丰富了我国淡水红藻的分布，为其系统发育和地理起

源研究提供了依据．
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淡水红藻缺乏鞭毛，有叶绿素 ａ 和藻胆蛋白，以红藻淀粉作为储存物质，同时类囊体以单层的形式出现

在叶绿体中，是最古老的真核生物类群之一［１］ ． 与海洋红藻相比，淡水红藻由于生境要求特殊，种类较少，种
群较小，多数种类分布罕见［２］ ．

在淡水红藻中，串珠藻科 Ｂａｔｒａｃｈｏｓｐｅｒｍａｃｅａｅ 约有 １５０ 种，是种类最多、研究最活跃的一个类群［３］ ． 串珠

藻科 Ｂａｔｒａｃｈｏｓｐｅｒｍａｃｅａｅ 是由 Ａｇａｒｄｈ 在 １８２４ 年建立的［４］ ，但其包含的属种研究历史则更长． Ｒｏｔｈ 于 １７９７ 年

建立了串珠藻属 Ｂａｔｒａｃｈｏｓｐｅｒｍｕｍ［５］ ． 随后， １８２０ 年，Ｃｈａｒｏｓｐｅｒｍｕｍ 被建立［６］ ，仅含 １ 种，Ｃ． ｇｌｏｍｅｒａｔｕｍ Ｌｉｎｋ，
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但该属并未得到后来学者的认可，所含的 １ 种也已被作为串珠藻属胶串珠藻 Ｂ． ｇｅｌａｔｉｎｏｓｕｍ Ｌｉｎｎａｅｕｓ 的异名．
１８２８ 年，Ｂｏｎｎｅｍａｉｓｏｎ 建立了 Ｔｏｒｕｌａｒｉａ，包含两个种，Ｔ． ｄｉｌｌｅｎｉｉ Ｂｏｎｎｅｍａｉｓｏｎ 和 Ｔ． ｌｅｎｔａ Ｂｏｎｎｅｍａｉｓｏｎ［７］ ，同样，
该属也未得到后来学者的认可，所辖的两种都已被作为 Ｓｅｔａｃｅａ ａｔｒａ 的异名［８］ ． Ｈａｒｖｅｙ 于 １８５８ 年基于藻体皮

层紧密、初生枝细胞明显膨大、分枝密集、受精丝直角状弯曲、果孢子体生于中轴和皮层间的凹穴处、果孢子

囊萌发不形成丝状体而是产生一团未分化的薄壁细胞等特征建立了托氏藻属 Ｔｕｏｍｅｙａ，目前该属含 １ 种［９］ ．
Ｋｙｌｉｎ 于 １９１２ 年基于果胞基部不对称和果孢子体不定形建立了连珠藻属 Ｓｉｒｏｄｏｔｉａ，目前该属含 １０ 种［１０］ ．
Ｓｋｕｊａ 于 １９３４ 年依据皮层较紧密、受精丝明显向一侧弯曲和不具有定形的果孢子体建立了假枝藻属 Ｎｏｔｈｏ⁃
ｃｌａｄｕｓ，目前该属含 １７ 种［１１］ ． Ｅｎｔｗｉｓｌｅ 于 １９８９ 年在澳大利亚东南部溪流中发现了一株红藻，藻体较硬，圆柱

形，结节状，具有松散排列的髓丝以及外皮层，但未见生殖结构，据此建立了裸管藻属 Ｐｓｉｌｏｓｉｐｈｏｎ，含 １ 种［１２］ ．
进入本世纪，分子生物学手段成为串珠藻科分类和系统发育研究的主要手段． Ｓａｕｎｄｅｒｓ 和 Ｎｅｃｃｈｉ 于 ２００２ 年

建立了 Ｂａｌｌｉｏｐｓｉｓ，主要是基于核糖体 ＳＳＵ 和部分 ＬＳＵ 序列的差异，目前该属含 ２ 种［１３］ ． ２００７ 年，基于 ＬＳＵ 和

ｒｂｃＬ 序列 Ｐｅｔｒｏｈｕａ 被建立，目前该属含 １ 种［１４］ ． Ｅｎｔｗｉｓｌｅ 于 ２００９ 年基于分子数据建立了熊野藻属 Ｋｕｍａｎｏａ，
目前该属含 ４６ 种［３］ ． 之后，基于分子数据先后建立西斯藻属 Ｓｈｅａｔｈｉａ（目前含 １０ 种） ［１５］ 、Ｓｅｔａｃｅａ（现已被作

为 Ａｔｒｏｐｈｙｃｕｓ 的异名） ［１６］ 、Ｎｏｃｔｕｒａｍａ（目前含 １ 种） ［１７］ 、Ａｔｒｏｐｈｙｃｕｓ（目前含 ３ 种） ［１６］ 、Ｌｙｍｐｈａ（目前含 １ 种） ［１８］

和飞跃藻属 Ｖｏｌａｔｕｓ（目前含 ３ 种） ［１９］等．
由此可见，运用分子数据阐释串珠藻科的进化关系已成为极为活跃的领域，在越来越多类群被发现的

同时，也导致出现了更为复杂的分类系统，单纯依赖形态特征鉴定物种已不能满足研究要求［１３⁃１９］ ．
作者于 ２０１７ 年 １１ 月在山西晋祠泉采到一株串珠藻状的植物． 为了对其准确鉴定，本研究对这株藻体

进行了形态结构的观察，并测定了其 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 基因序列，构建了系统发育树，进行了系统发育分析，
在此基础上基于 ｒｂｃＬ 序列构建了其地理系统发育图谱，以期确定该株植物的分类地位，并阐明与其亲缘种

之间的系统发育关系．

１ 材料和方法

１．１ 实验材料

实验所用藻株 ＪＣ１７１２００１ 采自山西晋祠泉（３７°４２′Ｎ， １１２°２６′Ｅ），生长在出水口下游 ５～６ ｍ，流速较缓的近

岸处，１１ 月至翌年 ２ 月生长较旺盛． 水温 １６．０℃，电导率 １１４９ Ｓ ／ ｍ，可溶性固体质量浓度 １．０２３‰，ｐＨ ７．２６．
藻体经无菌水清洗去除杂质，显微镜下观察并去除具有明显杂藻污染的藻枝，处理后的藻体经液氮速

冻后－８０℃保存，用于分子鉴定． 取部分藻体供形态学观察，并用 ４％ 的甲醛溶液固定［２０］ ． 保存藻体标本于

山西大学植物标本馆（ＳＸＵ），标本号 ＳＸＵ⁃ＳＡＳ１７０３１．
１．２ 分子鉴定

１．２．１ 总 ＤＮＡ 提取　 使用植物组织 ＤＮＡ 抽提试剂盒（Ｄｚｕｐ （Ｐｌａｎｔ） Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｒｅａｇｅｎｔ，上海生工

生物工程），按照使用说明进行 ＤＮＡ 提取．
１．２．２ 目的基因扩增及序列测定　 查阅文献［２１⁃２３］ ，确定合适的 ＰＣＲ 体系及引物，ｒｂｃＬ 基因引物 Ｆ１６０：ＣＣＴ⁃
ＣＡＡＣＣＡＧＧＡＧＴＡＧＡＴＣＣ 和 ｒｂｃＬｒ：ＡＣＡＴＴＴＧＣＴＧＴＴＧＧＡＧＴＣＴＣ，ＣＯＩ 基因引物 ＧａｚＦ１：ＴＣＡＡＣＡＡＡＴＣＡＴＡＡＡ⁃
ＧＡＴＡＴＴＧＧ 和 ＧａｚＲ１： ＡＣＴＴＣＴＧＧＡＴＧＴＣＣＡＡＡＡＡＡＹＣＡ， ＵＰＡ 基 因 引 物 ｐ２３ＳｒＶ⁃ｆ１： ＧＧＡＣＡＧＡＡＡＧＡＣ⁃
ＣＣＴＡＴＧＡＡ 和 ｐ２３ＳｒＶ⁃ｒ１：ＴＣＡＧＣＣＴＧＴＴＡＴＣＣＣＴＡＧＡＧ；反应体系均为 ２０ μｌ，包括 ０．５ μｌ ＤＮＡ 模板、正向和

反向引物各 ２ μｌ、２ μｌ ｄＮＴＰｓ、２ μｌ １０×ｂｕｆｆｅｒ （Ｍｇ２＋） 及 ０．２ μｌ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶（大连宝生物公司 ＴａＫａＲａ）．
扩增 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 基因序列，ＰＣＲ 产物经 １％ 的琼脂糖凝胶电泳检测（电压 １２０ Ｖ，时间 ２０ ｍｉｎ），产物由

北京华大公司采用 Ｓａｎｇｅｒ 双脱氧链终止法进行双向测序（华大基因有限公司，北京）．
１．２．３ 系统发育分析 　 将获得的 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 基因序列用 ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ）中的

ｂｌａｓｔ 工具与 ＧｅｎＢａｎｋ 已发表的相应序列进行在线比对，根据比对结果选取相关基因序列（表 １），对所选序

列利用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ 软件进行分析，经校正的序列用于后续系统发育分析． 对下载序列和所测样本序列用

ＭＥＧＡ ６．０ 分析其序列特征，确定其序列可变异位点和简约位点，计算各近缘种的遗传距离，并采用邻接法

（ＮＪ）、最大似然法（ＭＬ）和贝叶斯法（ＢＡ）分别构建 ３ 个基因的系统发育树．
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表 １ ＧｅｎＢａｎｋ 中下载的供分析的 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 序列及登录号

Ｔａｂ．１ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅｌａｔｅｄ ｒｂｃＬ， ＣＯＩ ａｎｄ ＵＰＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

分类单位 样本 ｒｂｃＬ ＣＯＩ ＵＰＡ 参考文献

Ａｔｒｏｐｈｙｃｕｓ ｐｕｉｇｇａｒｉａｎｕｓ ＢＲ０９１２２００１ａ ＦＪ３８６４６２ ［３］
ＲＰＤ ＫＰ２０３８８６ ［２４］
Ｓｐ８ ＫＸ７０３０３５ ［８］

ＰＥＶＶ４ ＫＴ８９４７５１ ［８］
ＣＡＭＢ ＫＴ８９４７４２ 未出版

Ｂａｎｇｉａ ａｔｒｏｐｕｒｐｕｒｅａ ｓｘｑｙ ＫＪ０２３７０３ ［２５］
ＪＢ３２８ ＤＱ１９１３３０ 未出版

Ｇ０００３３ ＥＦ４２６６６１ ［２３］
Ｂ． ｆｕｓｃｏｐｕｒｐｕｒｅａ ＧＷＳ００１８６９ ＪＮ０２８９３１ ＪＮ０２８４６０ ［２６］

ＡＲＳ０３７８３ ＨＱ４２１２００ ［２７］
Ｂａｔｒａｃｈｏｓｐｅｒｍｕｍ ｇｅｌａｔｉｎｏｓｕｍ ＭＡ１４０＿０７ ＧＵ８１０８３３ ［２８］

ＭＩＣＨ ＥＦ３７５８８８ ［２９］
１２ ＥＵ６３６７４３ ＥＵ６２８６６９ ［３０］

ＪＲ⁃１０⁃１ ＨＱ４１２５３９ ［３１］
ＦＲ２ ＧＵ８１０８２７ ［３０］

ＢＨＯ：Ａ⁃００９６ ＫＹ２２５７９５ 未出版

ＫＪ１４３７４９ 未出版

Ｂ． ｇｕｉａｎｅｎｓｅ ｃｌｏｎｅ ＦＧ８ ＡＹ４２３３９６ ［３２］
５ ＥＵ０９５９６８ ［３０］
１４ ＥＵ６３６７１３ ［３０］
１５ ＥＵ６２８６６３ ［３３］

Ｂ． ｈｅｌｍｉｎｔｈｏｓｕｍ Ｂｈｅｌｓｔ０５ ＫＪ８２５９５５ ［３４］
ＡＢ１１４６４３ ［３５］

ｃｌｏｎｅ ｃｔ３ｒｂｃｌ ＡＦ２４４１１３ ［３６］
０ ＥＵ０７３８４７ ［３０］
２３ ＥＵ６３６７３３ ［３３］

ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ２ ＥＵ０７３８５０ ［３０］
ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ３ ＥＵ０７３８５１ ［３０］
ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ４ ＥＵ０７３８５２ ［３０］

Ｂ． ｍａｃｒｏｓｐｏｒｕｍ １１ ｃｌｏｎｅ ＢＲ３ ＥＵ１０６０５８ ［３７］
ＢＨＯ：ＭＲ２２ ＫＦ５５７５６７ ［３８］

９６ ＥＵ０９５９７５ ［３０］
４５ ＥＵ６３６７４７ ［３３］
３７ ＥＵ６２８６７６ ［３３］
５３ ＥＵ６２８６７５ ［３３］
４３ ＥＵ６２８６７３ ［３３］

Ｂ． ｔｕｒｆｏｓｕｍ ＵＴＥＸ １４９４ ＤＱ５２３２５４ ［３９］
Ｂｔｕｒｓｔ１８ ＫＪ８２５９６３ ［３９］

ＧＤＡ⁃Ａ ８１３４ ＫＭ５９２９５０ 未出版

２２ ＥＵ０９５９７２ ［３０］
ＢＨＯ：Ａ⁃０１３２ ＫＹ２２５７９６ 未出版

６２ ＥＵ６２８６５１ ［３３］
６１ ＥＵ６２８６５０ ［３３］

Ｋｕｍａｎｏａ ａｂｉｌｉｉ Ｃ１ ＧＱ３６８８８２ ［２４］
Ｃ７ ＧＱ３６８８８３ ［２４］
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续表 １

分类单位 样本 ｒｂｃＬ ＣＯＩ ＵＰＡ 参考文献

ＫａｂｉｌｉｉＣ７ ＪＮ６０４９１５ ＪＮ６０２６７０ ［４０］
Ｋ． ａｍｂｉｇｕａ Ｂａｍｂｉｇ ＡＦ２０９９８８ ［４１］

３５ ＧＱ３６８８８５ ［２４］
１３ ＥＵ０９５９７０ ［３０］
３ ＥＵ６３６７２３ ［３３］

ｃｌｏｎｅ ＦＧ１３ ＡＹ４２３３９１ ［３２］
ＭＩＣＨ ＥＦ４５２２３８ ［３２］

２ ＥＵ６２８６５２ ［３３］
３ ＥＵ６２８６５３ ［３３］

Ｋａｍｂｉｇｕａ３５ ＪＮ６０２６７２ ［４０］
Ｋ． ａｍｅｒｉｃａｎａ ＫａｍｅｒＭＳ３０２ ＪＮ５８９９９６ ［４０］

ＫａｍＢｉｇＣｋＬＡ ＪＮ６０４９１０ ＪＮ６０２６６５ ［４０］
Ｋ． ａｕｓｔｒａｌｉｃａ ＫａｕｓＴＪＥ３３７６ ＪＮ５９００００ ［４０］

ＴＪＥ２６９９ ＦＪ３８６４６３ ［３］
４ ＥＵ６３６７１９ ＥＵ６２８６５４ ［３３］
５ ＥＵ６３６７２０ ＥＵ６２８６５５ ［３３］

Ｋ． ｂｒｅｖｉａｒｔｉｃｕｌａｔａ ＡＭ２ ＧＱ３６８８８６ ［２４］
７ ＥＵ６３６７１８ ＥＵ６２８６５８ ［３３］

Ｋ． ｃａｐｅｎｓｉｓ ＳＪＲＰ：ＰＮＣＶ ＪＸ５０４６９７ ＪＸ５０４６９５ ＪＸ５０４６９９ ［４０］
ＳＪＲＰ：ＣＡＮ ＪＸ５０４６９８ ＪＸ５０４６９６ ＪＸ５０４７００ ［４０］

Ｋ． ｃｉｐｏｅｎｓｉｓ Ｃ１１ ＧＱ３６８８８７ ［２４］
Ｃ１５ ＧＱ３６８８８８ ［２４］

ＫｃｉｐｅｎｓｉｓＣ１５ ＪＮ６０４９１９ ＪＮ６０２６７４ ［４０］
ＫｃｉｐｅｎｓｉｓＣ１１ ＪＮ６０４９１８ ＪＮ６０２６７３ ［４０］

Ｋ． ｃｕｒｖａｔａ Ｋｃｕｒｖａｔａｓｐ６５ ＪＮ５９００１２ ＪＮ６０４９２５ ［４０］
ＳＡＳ０８０４１ ＫＣ５１１０７７ ＫＣ５１１０７３ ［４２］

ＫＪ１４３７４５ ［４３］
Ｋ． ｄｅｍｉｎｕｔａ Ｂｄｅｍｉｎ ＡＦ２０９９８１ ［４１］

３７ ＥＵ０９５９７３ ［３０］
１０ ＥＵ６２８６６０ ［３３］

Ｋ． ｅｑｕｉｓｅｔｏｉｄｅａ ＡＭ１．２ ＧＱ３６８８８９ ［２４］
ＡＭ１４ ＧＱ３６８８９０ ［２４］
１１ ＥＵ６３６７１６ ＥＵ６２８６５９ ［３３］

Ｋ． ｆａｒｏｅｎｓｉｓ Ｋｆａｒ＿ＯＨ ＪＮ５９０００１ ＪＮ６０２６６２ ［４０］
ＫｆａｒｏＳＦ０１ ＪＮ６０４９０７ ［４０］

Ｋ． ｇｌｏｂｏｓｐｏｒａ ＢＯ１４ ＧＱ３６８８９１ ［２４］
ＢｇｌｏｂＢＯ１４ ＪＮ６０４９２３ ＪＮ６０２６７８ ［４０］

Ｋ． ｇｒａｃｉｌｌｉｍａ ｃｌｏｎｅ ＦＧ１０ ＡＹ４２３３９５ ［３２］
ＫｇｒａｃｉｌｌＤＥＬ ＪＮ５９００１３ ［４０］
ＫｇｒａｃＦＧ１０ ＪＮ６０４９１３ ＪＮ６０２６６８ ［４０］
Ｋｇｒａｃｉｌｌ＿Ｄｅｌ ＪＮ６０４９２７ ＪＮ６０２６８３ ［４０］

Ｋ． ｇｕｄｊｅｗｇａ ＫｇｕｄｊｅｗＴＪＥ３３７０ ＪＮ５９０００２ ＪＮ６０４９０８ ＪＮ６０２６６３ ［４０］
ＫｇｕｄｊｅｗＴＪＥ３３７４ ＪＮ５９０００３ ＪＮ６０４９０９ ＪＮ６０２６６４ ［４０］

Ｋ． ｈｏｌｔｏｎｉｉ ＫｈｏｌＣｒｉｐｐｌｅＡＬ ＪＮ６０２６７６ ［４０］
ＫｈｏｌＣＣＡＬ ＪＮ５９０００４ ＪＮ６０４９２１ ［４０］

Ｋ． ｉｎｔｏｒｔａ ｃｌｏｎｅ ＦＧ１７ ＡＹ４２３３９７ ［３２］
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续表 １

分类单位 样本 ｒｂｃＬ ＣＯＩ ＵＰＡ 参考文献

ＳＡＳ０６２１８ ＪＱ０２８６９５ ［４４］
１１ ＥＵ０９５９６９ ［３０］

ＳＡＳ０６０２０ ＫＣ５１１０７４ ［４２］
ＫＪ１４３７４４ ［４３］

３３ ＥＵ６３６７１７ ＥＵ６２８６５７ ［３３］
Ｋ． ｉｒｉｏｍｏｔｅｎｓｉｓ ＫｉｒｉｏｍｏｔＳＡＷＣ ＪＮ５９００１１ ［４０］

ＫｓｐＳＡ ＪＮ６０２６８１ ［４０］
Ｋ． ｌｏｕｉｓｉａｎａｅ ＡＦ０２９１４４ ［２１］

ＢｌｏｕｉｓＭＳ２ ＪＮ６０４９２４ ［４０］
ＢｌｏｕｉｓＭＳ２ ＪＮ５９０００５ ＪＮ６０２６７９ ［４０］

Ｋ． ｍａｈｌａｃｅｎｓｉｓ ＭＵＢ⁃ＡＬＧＡＳ ＪＱ７１３３３４ ［４５］
ＪＣ１７１２００１ ＭＨ２２０９７２ ＭＨ２２０９７３ ＭＨ２２０９７２ 本研究

Ｋｍａｈ＿ＮＭ ＪＮ５９０００６ ＪＮ６０４９０６ ＪＮ６０２６６１ ［４０］
Ｋｍａｈ＿ＴＸ ＪＮ５９０００７ ＪＮ６０４９０５ ＪＮ６０２６６０ ［４０］

Ｋ． ｎｏｄｉｆｌｏｒａ ｃｌｏｎｅ ＦＧ８ ＡＹ４２３３９８ ［３２］
ｃｌｏｎｅ ＦＧ１２ ＡＹ４２３３９９ ［３２］

５７ ＥＵ６３６７１４ ＥＵ６２８６６１ ［３３］
５８ ＥＵ６３６７１５ ＥＵ６２８６６２ ［３３］

Ｋ． ｐｒｏｃａｒｐｕｍ ＢＲ１３０３２００７ ＦＪ３８６４６４ ［３］
Ｋｐｒｏｃａｒｐａ ＪＮ６０４９２０ ＪＮ６０２６７５ ［４０］

ＫＹ２２５７９８ 未出版

Ｋ． ｓｋｕｊａｎａ ＫｓｋｕＳｕｃｋＳＣ ＪＮ５９０００８ ＪＮ６０４９２２ ＪＮ６０２６７７ ［４０］
Ｋ． ｓｐｅｒｍａｔｉｏｐｈｏｒａ ００５０８⁃００００１ ＫＣ５９６１９０ ［４６］

ＡＹ４２４８８２ 未出版

００５０８ ＥＦ４２６６５９ ［２３］
５９ ＥＵ６３６７２２ ＥＵ６２８６５６ ［３３］

Ｋ． ｔａｂａｇａｔｅｎｅｎｓｉｓ ＫｔａｂＰａｌａｕ ＪＮ５９０００９ ＪＮ６０４９１４ ＪＮ６０２６６９ ［４０］
Ｋ． ｖｉｔｔａｔａ ＫｖｉｔｔＴＪＥ３３７１ ＪＮ５９００１０ ＪＮ６０２６６６ ［４０］
Ｓｈｅａｔｈｉａ ａｒｃｕａｔａ Ｂｕｌｇ２＿０６ ＧＵ４５７３４４ ［４７］

ＳＡＳ０９０３１８ ＪＮ０８６５２２ ［４８］
０４９５２⁃００００１ ＫＣ５９６３０５ ［４６］
ＧＤＡ⁃Ａ ６４３２ ＫＭ５９２９４７ 未出版

ＴＷ⁃１０ ＪＸ６６９６８１ 未出版

０７２３８⁃００００１ ＫＣ５９６２１２ ［４６］
００８７８⁃００００１ ＫＣ５９６１９２ ［４６］

ＫＪ１４３７４６ ［４２］

１．３ 形态观察

在光学显微镜（ＯＬＹＭＰＵＳ ＢＸ５１ ｗｉｔｈ ＤＰ ７２， 日本）下观察藻体形态结构并采集图像．
１．４ 地理起源分析

对 ＧｅｎＢａｎｋ 中获得的 ｒｂｃＬ 序列进行筛选，保留每个物种中不同地理来源的序列，同一物种中地理位置

相近的序列仅保留一条，并按地理位置 Ａ⁃南美洲、Ｂ⁃北美洲、Ｃ⁃大洋洲、Ｄ⁃欧洲、Ｅ⁃亚洲、Ｆ⁃太平洋岛国和

Ｇ⁃非洲进行分类（表 ２）． 结合贝叶斯系统树结果，运用 ＲＡＳＰ 软件构建近缘物种祖先地理分布图．
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表 ２ ＧｅｎＢａｎｋ 中下载的供分析的 ｒｂｃＬ 序列及登录号

Ｔａｂ．２ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅｌａｔｅｄ ｒｂｃＬ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

分类单位 序列登录号 采集地 参考文献
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２ 研究结果

２．１ 分子鉴定与系统发育分析

２．１．１ 序列特征分析　 所测 ３ 条序列上传至 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库，所得序列登录号分别为 ｒｂｃＬ⁃ＭＨ２２０９７２、ＣＯＩ⁃
ＭＨ２２０９７３ 和 ＵＰＡ⁃ＭＨ２２０９７４，长度分别为 １２０３、６８６ 和 ３５７ ｂｐ． ３ 个序列与 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库在线比对结果显

示，ＪＣ１７１２００１ 与熊野藻属及串珠藻属的物种序列比对率较高，使用 Ｃｌｕｓｔａｌ 软件对所有序列进行比对，并用

ＭＥＧＡ ６．０ 分析序列特征，经比对校正后 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 基因的序列长度分别为 １２０３、６６１ 和 ３１９ ｂｐ，其中

核苷酸变异位点分别为 ４９６、３３５ 和 １０７ 个，简约信息位点分别为 ４３４、３０５ 和 ９０ 个，３ 个基因都与马赫拉熊野

藻（Ｋｕｍａｎｏａ ｍａｈｌａｃｅｎｓｉｓ Ｋｕｍａｎｏ）遗传距离最近，均为 ０．
利用 Ｍｏｄｅｌｔｅｓｔ ３．７ 软件对序列最适合的进化模型进行分析，获得合适的进化模型，并得到相关模型参数

（表 ３）．

表 ３ Ｍｏｄｅｌｔｅｓｔ ３．７ 分析获得的 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 基因模型及相关参数

Ｔａｂ．３ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｏｆ ｒｂｃＬ， ＣＯＩ ａｎｄ ＵＰＡ ｇｅｎｅ ｆｏｒ Ｍｏｄｅｌｔｅｓｔ ３．７ ａｎａｌｙｓｅｓ

基因类型 模型参数 碱基频率 矩阵参数

ｒｂｃＬ ＧＴＲ＋Ｉ＋Ｇ－ｌｎＬ＝ １０５６２．１１０４ ｆｒｅｑＡ＝ ０．３７１８ Ｒ（ａ）［Ａ－Ｃ］ ＝ １．７９７６
Ｋ＝ １０ ｆｒｅｑＣ＝ ０．１１８１ Ｒ（ｂ）［Ａ－Ｇ］ ＝ ５．００９７
（Ｉ）＝ ０．４９３１ ｆｒｅｑＧ＝ ０．１３７０ Ｒ（ｃ）［Ａ－Ｔ］ ＝ ０．４９９７
（Ｇ）＝ ０．７４６５ ｆｒｅｑＴ＝ ０．３７３１ Ｒ（ｄ）［Ｃ－Ｇ］ ＝ １．４９２４

Ｒ（ｅ）［Ｃ－Ｔ］ ＝ ９．９７０３
Ｒ（ｆ）［Ｇ－Ｔ］ ＝ １．００００

ＣＯＩ ＴＶＭ＋Ｉ＋Ｇ－ｌｎＬ＝ ７７５９．７０２６ ｆｒｅｑＡ＝ ０．３０５２ Ｒ（ａ）［Ａ－Ｃ］ ＝ １．５３８８
Ｋ＝ ９ ｆｒｅｑＣ＝ ０．１１１９ Ｒ（ｂ）［Ａ－Ｇ］ ＝ １２．２５８２
（Ｉ）＝ ０．４１１６ ｆｒｅｑＧ＝ ０．０９７８ Ｒ（ｃ）［Ａ－Ｔ］ ＝ ０．３６５８
（Ｇ）＝ ０．６２９３ ｆｒｅｑＴ＝ ０．４８５１ Ｒ（ｄ）［Ｃ－Ｇ］ ＝ ２．８１２４

Ｒ（ｅ）［Ｃ－Ｔ］ ＝ １２．２５８２
Ｒ（ｆ）［Ｇ－Ｔ］ ＝ １．００００

ＵＰＡ ＴｒＮ＋Ｉ＋Ｇ－ｌｎＬ＝ １８５０．３８８９ ｆｒｅｑＡ＝ ０．２７９０ Ｒ（ａ）［Ａ－Ｃ］ ＝ １．００００
Ｋ＝ ７ ｆｒｅｑＣ＝ ０．１６８５ Ｒ（ｂ）［Ａ－Ｇ］ ＝ ５．４５５１
（Ｉ）＝ ０．３９９９ ｆｒｅｑＧ＝ ０．２７０６ Ｒ（ｃ）［Ａ－Ｔ］ ＝ １．００００
（Ｇ）＝ ０．５８１６ ｆｒｅｑＴ＝ ０．２８１９ Ｒ（ｄ）［Ｃ－Ｇ］ ＝ １．００００

Ｒ（ｅ）［Ｃ－Ｔ］ ＝ １０．４４７１
Ｒ（ｆ）［Ｇ－Ｔ］ ＝ １．００００

２．１．２ 基于 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 基因的系统进化分析　 以研究藻株 ＪＣ１７１２００１ 与 ＧｅｎＢａｎｋ 中下载的 ３０ 多个串

珠藻科物种为研究对象，以红毛菜 Ｂａｎｇｉａ ａｔｒｏｐｕｒｐｕｒｅａ （Ｍｅｒｔｅｎｓ ｅｘ Ｒｏｔｈ） Ａｇａｒｄｈ Ｃ 和 Ｂ． ｆｕｓｃｏｐｕｒｐｕｒｅａ Ｈｏｌｍｅｓ
＆ Ｂａｔｔｅｒｓ 为外类群，基于 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 基因序列，分别采用邻接法、贝叶斯法和最大似然法构建系统发

育树的结果表明，基于 ３ 种方法得到的系统树具有高度统一的拓扑结构，以贝叶斯树为基础，将邻接法、贝
叶斯法和最大似然法所得到的支持率分别标记于分支节点处（图 １、２ 和 ３）．

从基于 ｒｂｃＬ 基因构建的系统树可看出， ＪＣ１７１２００１ 与产于西班牙 （ ＪＱ７１３３３４） 和美国 （ ＪＮ５９０００６、
ＪＮ５９０００７） 的马赫拉熊野藻聚为一支，３ 种方法的支持率均为 １００％ ． 以 ＣＯＩ 基因构建的系统树也反映出，
ＪＣ１７１２００１ 与产于美国（ＪＮ６０４９０５、ＪＮ６０４９０６）的马赫拉熊野藻聚为一支，且 ３ 种方法的支持率也均为 １００％ ．
以 ＵＰＡ 基因构建的系统树也显示了同样的结果，ＪＣ１７１２００１ 与产于美国（ ＪＮ６０２６６０、ＪＮ６０２６６１）的马赫拉熊

野藻聚为一支，３ 种方法的支持率分别为 ９７％ 、９７％和 １００％ ．
由 ３ 个基因构建的系统发育研究结果均支持 ＪＣ１７１２００１ 为马赫拉熊野藻．
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图 １ 基于 ｒｂｃＬ 基因序列的系统树（各分支数字分别代表 ＮＪ 法步靴值、
ＢＡ 后验概率和 ＭＬ 法步靴值，“∗”表示该方法结果不支持该聚类分支）

Ｆｉｇ．１ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒｂｃＬ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （Ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ａｌｌ ａｎａｌｙｓｅｓ ａｒｅ
ｓｈｏｗｎ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ： ＮＪ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ／ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ ／ ＭＬ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ；

‘∗’ ｄｅｎｏｔｅｓ ｎｏ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｔｈａｔ ａｎａｌｙｓｅｓ ａｔ ｔｈａｔ ｎｏｄｅ）
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图 ２ 基于 ＣＯＩ 基因序列的系统树（各分支数字分别代表 ＮＪ 法步靴值、
ＢＡ 后验概率和 ＭＬ 法步靴值，“∗”表示该方法结果不支持该聚类分支）

Ｆｉｇ．２ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＣＯＩ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （Ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ａｌｌ ａｎａｌｙｓｅｓ ａｒｅ
ｓｈｏｗｎ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ： ＮＪ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ／ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ ／ ＭＬ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ；

‘∗’ ｄｅｎｏｔｅｓ ｎｏ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｔｈａｔ ａｎａｌｙｓｅｓ ａｔ ｔｈａｔ ｎｏｄｅ）
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图 ３ 基于 ＵＰＡ 基因序列的系统树（各分支数字分别代表 ＮＪ 法步靴值、
ＢＡ 后验概率和 ＭＬ 法步靴值，“∗”表示该方法结果不支持该聚类分支）

Ｆｉｇ．３ Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＵＰＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （Ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ａｌｌ
ａｎａｌｙｓｅｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ： ＮＪ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ／ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ ／ ＭＬ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ；

‘∗’ ｄｅｎｏｔｅｓ ｎｏ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｔｈａｔ ａｎａｌｙｓｅｓ ａｔ ｔｈａｔ ｎｏｄｅ）
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２．２ 形态观察结果

ＪＣ１７１２００１ 形态观察结果见图 ４． 藻体橄榄绿色，丛生，胶质较少，高 ５～ １２ ｃｍ，雌雄同株（图 ４Ａ）． 轮节

为梨形，直径 ２５０～４００ μｍ，初生枝 ２ 次分叉，由 ６～８ 层细胞组成，下部细胞长卵形，长 １０～ ２０ μｍ，直径约 ８
μｍ，顶毛多，较长，达 ２００ μｍ． 皮层细胞发达，长筒状，长 １８ ～ ２７ μｍ，直径 ７ ～ ８ μｍ，次生枝布满节间，１ ～ １０
个细胞长，不分叉，细胞较初生枝小（图 ４Ｂ）． 果孢子体每轮节 １ 个，紧密，半球形，紧贴主轴，直径 １２０～ １５０
μｍ，高 １００～１２０ μｍ，果孢子囊倒卵形，长 １０～１３ μｍ，直径 ７～８ μｍ（图 ４Ｃ）． 果孢枝发生于初生枝基部，螺旋

状扭曲，由 ６～８ 个盘形细胞组成，细胞长 ５～８ μｍ，直径 ６～９ μｍ，受精丝筒状棒形，无明显的柄（图 ４Ｄ）． 精

子囊球形，单生或双生，位于初生枝顶端，直径 ４～８ μｍ（图 ４Ｅ）．
从形态观察结果看，ＪＣ１７１２００１ 具有典型的马赫拉熊野藻形态特点，同样支持其为马赫拉熊野藻． 从表

４ 也可看出，ＪＣ１７１２００１ 与之前报道过的不同地区的马赫拉熊野藻形态近似．

图 ４ 马赫拉熊野藻 Ｋｕｍａｎｏａ ｍａｈｌａｃｅｎｓｉｓ Ｋｕｍａｎｏ 整体及显微照片
（Ａ：藻体外形；Ｂ：轮节；Ｃ：果孢子体（箭头）；Ｄ：果胞及受精丝（箭头）；Ｅ：精子囊（箭头））

Ｆｉｇ．４ Ｈａｂｉｔ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｓ ｏｆ Ｋｕｍａｎｏａ ｍａｈｌａｃｅｎｓｉｓ
（Ａ： ｔｈｅ ｈａｂｉｔ ｏｆ ｆｒｏｎｄ； Ｂ： ｗｈｏｒｌｓ； Ｃ： ｃａｒｐｏｓｐｏｒｏｐｈｙｔｅ（ａｒｒｏｗｓ）；
Ｄ： ｃａｒｐｏｇｏｎｉａ ａｎｄ ｔｒｉｃｈｏｇｕｎｅ（ａｒｒｏｗｓ）； Ｅ： ｓｐｅｒｍａｔａｎｇｉａ（ａｒｒｏｗｓ））

２．３ 地理起源分析

选取包括 １ 个外类群和串珠藻科 ３４ 个种不同地理位置的 ４８ 条 ｒｂｃＬ 序列，构建的祖先地理分布情况见

图 ５． 由图 ５ 可看出，所选样本的地理分布特点为南美洲 １８ 个、北美洲 １１ 个、大洋洲 ６ 个、欧洲 ５ 个、亚洲 ６
个、太平洋岛国 １ 个、非洲 １ 个． 马赫拉熊野藻在欧洲、亚洲、北美洲均有分布，欧洲类群地理起源更为古老．

３ 讨论

基于 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 基因序列构建的系统发育树均表明，采自山西晋祠泉的串珠藻状植物 ＪＣ１７１２００１
与西班牙及美国地区已报道的马赫拉熊野藻聚为一支，支持率都在 ９７％以上，可以确定其为马赫拉熊野藻，
同时基于形态学比较，该藻株与其他产地的该种马赫拉熊野藻形态相似，具有典型的马赫拉熊野藻特征：果
孢枝螺旋状扭曲，受精丝筒状棒形，无明显的柄，次生枝多，布满节间［４５，４９⁃５１］ ，与分子鉴定结果一致．
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表 ４ 不同地区马赫拉熊野藻 Ｋｕｍａｎｏａ ｍａｈｌａｃｅｎｓｉｓ 形态比较

Ｔａｂ．４ Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ Ｋｕｍａｎｏａ ｍａｈｌａｃｅｎｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ

形态特征 关岛（美国） 泰国 西班牙 四川（中国） 山西（中国）

藻体高度 ／ ｃｍ ２～６ ６ ２ ６～１２
轮节形状 梨形 梨形 截顶锥形 梨形

轮节直径 ／ μｍ ２５０～４００ ２２０～３４０ ２５０～３５０ ２５０～４００
节间长度和宽度 ／ μｍ ２００～４００ ２３０～４００ ３００～４００
皮层丝细胞长度和直径 ／ μｍ ２７～２６， ７～８ １８～２７， ７～８
初生枝细胞长度 ／ ｃｅｌｌｓ ７～９ ７～９ ７～９ ６～８ ６～８
次生枝长度 ／ ｃｅｌｌｓ ６～７ ６～７ ６～７ １～６ ３～１０
果胞枝长度 ／ ｃｅｌｌｓ ５～１５ ５～１５ ５～１５ ４～９ ７～１０
果胞长度和直径 ／ μｍ ２５～４０， ４～５ ２５～４０， ４～５ １５～２５， ４～５ ３０～４０， ６～１０ ２５～４０， ７～８
果孢子体直径和高度 ／ μｍ １４０～１７０， １４０～１７０， ８０～１６０ １２５～１５５， ２００～２５０， １２０～１５０ １２０～１５０， １００～１２０
果孢子囊直径和长度 ／ μｍ ７～８， １１～１３ ６～７， １０～１３
精子囊直径 ／ μｍ ４～６ ４～６ ５～６ ４～８
参考文献 ［４９］ ［５０］ ［４４］ ［５１］ 本研究

　 　 １９９８—２００５ 年，Ｖｉｓ 等基于 ｒｂｃＬ 和 ＳＳＵ 序列先后对采自澳大利亚和法属硅亚那的串珠藻目样本进行研

究，结果均表明串珠藻属 Ｂａｔｒａｃｈｏｓｐｅｒｍｕｍ 的杂生组 Ｓｅｃｔｉｏｎ Ｈｙｂｒｉｄａ 和扭曲组 Ｓｅｃｔｉｏｎ Ｃｏｎｔｏｒｔａ 物种具有较近

的亲缘关系，且具有相似的形态学特征，果胞枝明显弯曲、扭曲或螺旋状［２１，３２，４１］ ． ２００９ 年，Ｅｎｔｗｉｓｌｅ 等将杂生

组和扭曲组从串珠藻属中分离出来建立了熊野藻属［３］ ． ２０１５ 年，南芳茹等基于叶绿体 ｐｓａＡ 和 ｐｓｂＡ 基因对

中国熊野藻属植物系统发育进行研究，结果支持该属的建立［２０］ ． 目前，中国已报道熊野藻属物种共 １０
种［２０］ ． 相关分子数据研究十分薄弱，仅限于 ２ 种， 即弯形熊野藻 Ｋ． ｃｕｒｖａｔａ Ｓｈｉ 和绞扭熊野藻 Ｋ．
ｉｎｔｏｒｔａ Ｊａｏ［２０，４２⁃４３，４５］ ．

马赫拉熊野藻于 １９８６ 年由 Ｋｕｍａｎｏ 和 Ｂｏｗｄｅｎ⁃Ｋｅｒｂｙ 建立，模式标本在太平洋岛屿关岛首次发现，目前

包括中国在内仅有 ４ 个国家和地区有过报道，为稀有种，分子数据也仅报道 ８ 条［４４，５０］ ． 本文的研究结果将丰

富该种的分布和分子数据．
研究结果还显示产自不同地区的马赫拉熊野藻的 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 基因序列具有高度的相似性，３ 个产

地的样本遗传距离为 ０．００，说明 ３ 个基因在种内具有高度的保守性． 基于 ３ 个基因的系统树拓扑结构相似，
熊野藻属物种均聚在一支且与其他属所在分支相分离，支持熊野藻属的建立． 从进化树还可以看出 ３ 个基

因在种间和属间具有明显差异，说明 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 基因序列能够反映熊野藻属等的系统发育关系，可以

作为其系统发育研究的分子标记． 从系统发育树可以看到，我国境内分布的 ３ 个熊野藻属种类亲缘关系较

远，各自位于不同的进化支，而山西晋祠的马赫拉熊野藻与 Ｋ． ａｕｓｔｒａｌｉｃａ Ｅｎｔｗｉｓｌｅ ＆ Ｆｏａｒｄ 和 Ｋ． ｄｅｍｉｎｕｔａ Ｅｎ⁃
ｔｗｉｓｌｅ ＆ Ｆｏａｒｄ （采自大洋洲与南美洲）遗传距离较近，聚类在进化树的同一分支上，可见熊野藻属起源较早，
经历了漫长的进化历史，形成现今的同种全球广泛分布模式，这与其他关于熊野藻属的系统进化研究相

一致［３，４０，４３］ ．
地理起源分析显示，马赫拉熊野藻在欧洲、亚洲、北美洲均有分布，欧洲类群地理起源更为古老，这与熊

野藻属的地理起源一致，其祖先分布区节点在欧洲，并向大洋洲、北美洲、南美洲扩散，这也与与南芳茹等基

等基于 ＵＰＡ 序列的熊野藻属地理起源分析中对熊野藻属的地理分布描述一致［４３］ ． 谢树莲和凌元洁研究了

串珠藻目的现代地理起源和分布，对串珠藻可能的散布途径做出解释，串珠藻目起源于古地中海沿岸，然后

向外辐射，向欧亚大陆扩展，随后成为串珠藻目的现代起源中心，大洋洲和北美洲是两个次级分布中心［５２］ ．
结合本研究的结果，可初步分析得出，早期的串珠藻起源于欧洲，从欧洲向大洋洲、北美洲和南美洲扩散的

过程中，一方面直接向各大洲扩散迁移（集中分布在欧洲和亚洲，在各大洲均有分布），另一方面由于地质巨

变和气候变迁的影响，逐步向熊野藻属演变（随着扩散的发生熊野藻属的物种越来越多，位于进化末端的美

洲地区熊野藻属大部分为地区特有种）． 但鉴于目前化石证据较少，供研究的样本也还有限，未见报道的地
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图 ５ 基于 ｒｂｃＬ 序列的祖先地理分布

Ｆｉｇ．５ Ａｎｃｅｓｔｏｒ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｍａｐ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｒｂｃＬ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

区，并不一定就没有分布，分析结果还具有很大的局限性，仍有待于进一步深入研究．

４ 结论

１）基于 ｒｂｃＬ、ＣＯＩ 和 ＵＰＡ 序列的分子系统发育分析表明，山西晋祠泉采集的的串珠藻状植物 ＪＣ１７１２００１
为马赫拉熊野藻 Ｋｕｍａｎｏａ ｍａｈｌｅｎｓｉｓ Ｋｕｍａｎｏ，为山西省新纪录种．

２）ＪＣ１７１２００１ 具有典型的马赫拉熊野藻形态特点，与之前报道过的不同地区的马赫拉熊野藻形态近似，
同样支持其为马赫拉熊野藻．
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３）地理起源分析结果显示，马赫拉熊野藻在欧洲、亚洲、北美洲均有分布，欧洲类群地理起源更为古老，
与熊野藻属的地理起源一致．
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