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硅藻不仅分布广 , 而且在水域中占很大优势 , 

是海洋生态系统初级生产者浮游植物的主要成员 , 

其生产率在贫营养化与富营养化水体中分别达到

35%和 75%[1], 是主要的赤潮藻[2]和重要的海洋污损

生物[3]。 

赤潮是公认的海洋环境灾害, 对海洋渔业生产

和海洋生态平衡表现出很强的破坏性。赤潮治理常

用物理、化学方法, 物理治理工程量大、运作周期长、

一次性投入成本高, 化学治理容易造成二次污染。海

洋污损生物附着于军事、运输、工程等的海洋结构, 

已经成为人类从事海洋开发活动的一大障碍。海洋

生物污损的实质就是微生物的附着[4]。附着硅藻是导

致海洋生物污损的主要微生物[5]。防污损方法主要有

物理、物理化学、化学等, “环境友好型”生物防污剂

逐渐成为防污损事业发展的主要趋势[6]。病毒可以裂

解藻细胞, 是导致藻类死亡的主要生物因素[7]。水体

中存在大量浮游病毒, 是海洋和湖泊中最丰富的生

物类群, 其中在海洋中数量达到 4×1030个[8]。病毒以

纳米尺度驱动全球生物地球化学循环, 调节水生态

系统结构[9-11]。它们是近年来才被认识到的重要的生

物资源 , 藻病毒可以用作控藻因子 , 如可将特定病

毒喷洒在赤潮海域 , 将特定病毒涂抹于污损表面 , 

将优势藻裂解。用病毒来控制赤潮、硅藻污损较物

理、化学方法更具发展潜力。病毒控藻技术的主要

优势在于它能够强化系统固有生态功能, 其利用藻

—病毒回路的作用, 实现营养物向高营养级的传递, 

恢复生态系统平衡 , 同时利用病毒感染的特异性 , 

将技术的生态风险控制到很低水平[12-13]。 

硅藻还是海水养殖中的优质育种饵料藻, 目前

被广泛应用于鱼、虾、贝和海参的育苗过程中, 是影

响幼苗成活率和质量的关键因素之一, 如果饵料藻

大量死亡, 就会导致育苗失败[14-15]。 

硅藻病毒的研究将为赤潮、污损控制, 饵料藻病

害防治等奠定理论与技术基础。 

1  硅藻病毒研究现状 

2004年Nagasaki[16]等首次发现并分离了赤潮藻—

刚毛根管藻的 RNA 病毒(Rhizosolenia setigera RNA 

virus, RsRNAV)。迄今已有 15种硅藻病毒陆续被分离、

报道(表 1)。它们分别是刚毛根管藻病毒(RsRNAV[16])、

角毛藻病毒(CsNIV [17-18]、 CspNIV [19]、 CtenRNAV01[20]、

CdebDNAV[21]、 CsfrRNAV [22]、 CwNIV [23-24])、Chaetoceros 

muelleri virus[25]、ClorDNAV[26]、CtenDNAV[27]、Csp0-

5DNAV[28]、Csp03RNAV[29]、Csp07DNAV[30])、冰河

拟星杆藻(Asterionellopsis glacialis)病毒(AglaRNAV)

与菱形海线藻 (Thalassionema nitzschioides)病毒

(TnitDNAV)[31]。 

1.1  RsRNAV 

刚毛根管藻 RNA 病毒是最先报道的硅藻病毒, 

于 2004年由 Nagasaki[16]等从日本有明海 Ariake Sea

分离。RsRNAV存在于藻细胞质中, 呈二十面体结构, 

无尾, 直径为 32 nm。 

核酸类型为单链 RNA 分子, 虽然变性琼脂糖电

泳偶尔检测到一些大小为 0.6、1.2、1.5 kb的小片段

RNA 分子 , RsRNAV 基因组主要为为 11.2 kb 的
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ssRNA分子。蛋白电泳显示, RsRNAV主要结构蛋白

有 3种, 大小分别为 41.5、41.0、29.5 ku。RsRNAV

易感宿主不仅具有种特异性 , 还存在株特异性 , 分

离的 9 株 RsRNAV(RsRNAV01~09)分别对刚毛根管

藻的不同藻株易感。RsRNAV潜伏期为 2 d, 分别把

病毒接入对数期和稳定期的刚毛根管藻中培养, 藻

裂解释病毒的放量分别为 3 100和 1 010个感染单位/

细胞, 把含有 3.01×108感染单位/mL的病毒悬液, 4 ℃

黑暗处静置 17 d 后, 再次测定病毒效价为 3.50×108

感染单位/mL, 表明 RsRNAV的温度耐受性较好。另

外 , 透射电镜照片显示 , 刚毛根管藻细胞表面的硅

藻微孔长约(91±6) nm、宽约(73±6) nm的气孔, 因其

较病毒大, 猜测它可能是病毒侵染藻细胞的一个途径。 

1.2  CsNIV 

2005 年, Nagasaki[17]等从日本有明海 Shiotsuka

河的河口底泥富集病毒, 过滤后接种 38 种硅藻, 分

离到了一株裂解角毛藻——C. salsugineum Ch42 细

胞核包涵体病毒(Chaetoceros nuclear inclusion virus, 

CsNIV), 它是被发现的第二株能够裂解硅藻的病毒, 

也是第一株被发现的感染硅藻的 DNA病毒。该病毒

呈二十面体结构, 无尾, 无包膜, 直径为 38 nm, 在

细胞核内复制, 形成包涵体。CsNIV具有独特的基因

组型, 由一个共价闭环的长度为 6 005个核苷酸的单

链环状 DNA分子和一段长度为 997个核苷酸的线状

单链 DNA分子组成, 线状 DNA与环状 ssDNA的一

部分互补 , 形成含部分双链结构的环状 ssDNA 分

子。通过 SDS-PAGE图表明 CsNIV有两种主要结构

蛋白, 大小分别为 46.0、43.5 ku, 两种次要结构蛋白

大小分别为 42.0、36.0 ku。用 CsNIV接种 58株真核

藻(包括 16 株角毛藻), 结果它只能侵染并裂解 C. 

salsugineum Ch42, 表明其具有很高的宿主专一性。

CsNIV在 20、10、4、–20、–196 ℃等条件下黑暗处

保存 28 d 后, 仍保留很高的活性, 显示出良好的温

度耐受性。CsNIV潜伏期为 12~24 h, 把病毒接入对

数期的宿主藻中培养, 藻裂解时病毒粒子的释放量

约 325个感染单位/细胞。对 CsNIV的基因组序列进

行分析, 部分序列与基因组同为闭合环状 ssDNA 分

子的圆环病毒(circoviruses)的复制酶基因有较低但

明显的相似度。2009年 Park[18]等对 CsNIV的基因组

做了进一步的分析, 推断 CsNIV 基因组存在 6 个开

放阅读框(ORF)。Park等克隆并重组表达了其中长约

1.2 kb 的 ORF3, 用表达产物制备了抗血清, 蛋白印

迹检测到抗血清与大小为 46.0 ku的病毒结构蛋白结

合。为了进一步验证其特异性, 用质谱分析了该 46.0 ku

的蛋白, 其中的 14 个肽段推导出的核苷酸序列与

CsNIV 的 ORF3 序列匹配上。为了研究 ORF3 在宿

主细胞中的表达, 构建了病毒的 cDNA文库, 对文库

进行序列测定, 得到的序列均含有 ORF3 与 ORF4, 

而没有发现单独的 ORF3克隆。以 ORF3特定探针进

行 Northern blotting只得到一个 2.5 kb的转录本。这些

结果表明 ORF3与 ORF4 是共同转录的。 

1.3  CspNIV 

2005 年, Bettarel[19]等从美国的切萨皮克海湾水

体分离到了一种可以裂解角毛藻——C. cf. gracilis的

小型核内包涵体病毒 (C. cf. gracilis small nuclear 

inclusion virus, CspNIV)。CspNIV在核内完成复制, 

病毒粒子无包膜, 呈二十面体, 直径 25 nm, 成晶格

状排列于细胞核中。将该病毒接种 20株藻进行宿主

范围检测, 结果显示 CspNIV具有高度的宿主专一性, 

专一感染 C. cf. gracilis。CspNIV的感染潜伏期小于 24 h。

在切萨皮克海湾(Chesapeake Bay)表层海水中的宿主

藻消失后, CspNIV在水体中保持活性的时间不到 1个

月。CspNIV的核酸类型和基因组大小尚不清楚。 

1.4  CtenRNAV01 

2008年, Shirai [20]等在 Shiotsuka川的河口分离

到一株可以感染麦尼埃角毛藻的病毒(C. tenuissimus 

RNA virus, CtenRNAV01), 该病毒粒子无包膜, 呈二

十面体结构, 直径约 31 nm, 无尾。CtenRNAV01的

每毫升藻裂解液含量高达 1010 个感染单位, 较其它

藻病毒高。电镜下观察整个宿主细胞的胞质中充满

病毒粒子。CtenRNAV01的潜伏期不超过 24 h, 病毒

粒子裂解藻细胞释放量约为 1×104个感染单位/细胞。

相对于对数生长期 , 稳定期的藻较对数期易感。

CtenRNAV01 具有高度的宿主专一性, 专性感染麦

尼埃角毛藻。CtenRNAV01在 20、10、4、–20、–80、

–196 ℃等条件下保存 28 d后, 仍保留很高的感染活

性, 显示出良好的温度耐受性。CtenRNAV01基因组

为两条单链 RNA, 长度分别为 8.9和 4.3 kb。聚丙酰

胺凝胶电泳谱显示CtenRNAV01主要蛋白有 3种, 分

子量分别为 33.5、31.5和 30.0 ku。对整个病毒基因

组测序结果仅获得一条长度为 9 431 个碱基的序列

(不包括 3′端 Ploy(A)尾, DDBJ, AB375474), 暗示

CtenRNAV01 基因组的两条 ssRNA 存在重叠。根据

RNA 依赖的 RNA 聚合酶(RdRp)结构域中的保守氨

基酸序列构建进化树, 显示 CtenRNAV01 与刚毛根



 

 Marine Sciences / Vol. 39, No. 9 / 2015 125 

管藻病毒(RsRNAV)各分属一个单系, 但有一个共同

节点 , 表明在自然水域中 , 存在一个感染硅藻的

ssRNA病毒类群。 

1.5  CdebDNAV 

2008年, Tomaru[21]等从日本有明海 Shiotsuka河

的河口上层水及底层淤泥中采集样品, 分离到了一

株可感染角毛藻——C. debilis的 DNA病毒(C. debilis 

DNA virus, CdebDNAV)。该病毒呈正二十面体结构, 

无尾, 无包膜, 直径为 30 nm。电镜观察显示病毒粒

子主要聚集在藻细胞细胞质中。CdebDNAV 具有高

度的宿主专一性, 株特异。CdebDNAV在 20、10、4、

–20、–80、–196 ℃等条件下黑暗处保存 28 d后, 仍

保留很高的感染活性, 显示出良好的温度耐受性。

CdebDNAV潜伏期为 12~24 h, 病毒粒子裂解藻细胞

释放量约为 55 个感染单位/细胞。SDS-PAGE 显示

CdebDNAV有两种主要结构蛋白, 大小分别为 41.0、

37.5 ku。CdebDNAV 核酸类型为 ssDNA, 具体的基

因组结构有待进一步研究, 完成部分序列测定与比

对后, 发现 CdebDNAV的 1个长度为 744 nt的 ORF

的氨基酸序列与推定的角毛藻细胞核包涵体病毒

CsNIV复制酶有高度的相似性(E value = 10–56)。 

1.6  CsfrRNAV 

2009年, Tomaru[22]等从日本Hiroshima海湾表层

水分离到了一株角毛藻——C. socialis f. radians 病

毒(C. socialis f. radians RNA virus, CsfrRNAV), 该病

毒直径约 22 nm, 二十面体结构, 无尾, 无包膜。病

毒粒子在藻细胞质中复制堆积。病毒潜伏期在 48小

时以内, 病毒粒子裂解藻细胞释放量约为 66 个感染

单位/细胞。在感染 210 h以后, 培养基中的藻细胞并

未全部裂解 , 可见大量休眠孢子 , 这些休眠孢子在

高达 5.1×107 个感染单位/mL 的病毒悬液中都能生

存。病毒侵染与休眠孢子形成之间的关系还需进一

步的研究。把病毒接入 28株藻中进行宿主范围鉴定, 

结果显示 CsfrRNAV 具有高度的宿主专一性。将

CsfrRNAV 在 20、10、4、–20、–80、–196 ℃下保

存 50 天后, 再次测定效价, 分别为原来的 25%、

66%、145%、143%、245%、185%, 显示了良好的温

度耐受性。提取病毒核酸进行序列测定分析, 显示

CsfrRNAV 基因组为单链 RNA(ssRNA), 去除 3′端

poly(A)尾巴后, CsfrRNAV基因组全长为 9.467 kb。

甲醛变性琼脂糖凝胶电泳显示, CsfrRNAV基因组大

小却为 11 kb, 造成这种差别的原因可能是该病毒带

有较长的 3′端 Ploy(A)尾巴, 也有可能是病毒基因组

上粘连了一些结合蛋白。CsfrRNAV基因组含两个开

放阅读框, 推定这两个ORFs可能编码与病毒复制相

关的蛋白和病毒的外壳蛋白。聚丙酰胺凝胶电泳显

示 CsfrRNAV主要蛋白有 3种, 分子量分别为 32.0、

28.5和 25.0 ku, 另外一种次要蛋白分子量为 31.0 ku。

根据 RNA 依赖的 RNA 聚合酶(RdRp)结构域中的保

守氨基酸序列构建进化树 , 结果显示 CsfrRNAV、

CtenRNAV01 与刚毛根管藻病毒(RsRNAV)具有同一

节点, 它们的 A/U比率分别为 60.4%、61.1%、63.7%, 

非常相近。这些结果与 Yoko 等[20] 提出的在自然界

可能存在一个可以感染硅藻的 ssRNA 病毒类群的假

设一致, 因此, Tomaru等[22]建议新设一个 ssRNA病

毒科 Bacillariornaviridae。 

1.7  CwNIV 

2009 年, Eissler[23]等从美国的切萨皮克海湾水

体分离到了一株可以裂解角毛藻——C. cf. wighamii

的细胞核包涵体病毒(C. cf. wighamii nuclear inclu-

sion virus, CwNIV)。将该病毒与藻培养液混合后, 不到

8 h, 病毒颗粒即出现在藻细胞核内。藻细胞裂解通

常伴随着叶绿体退化, 因此可以利用叶绿素 a 荧光

计来判断藻细胞是否裂解。病毒接入 16 h 后, 藻细

胞荧光度开始下降, 到 72 h 后, 接入病毒的藻培养

液的荧光度降到对照组的 19%。CwNIV不仅裂解周

期短, 而且有很高的释放量, 平均为 26 400 个病毒

粒子/细胞。利用 CwNIV可以有效地控制藻的生长。

病毒颗粒以两种形式存在于藻细胞核中, 即亚晶状

阵列排列的直径为(12 ± 2) nm 的杆状粒子和大小为

(22~28) nm 的正二十面体粒子, 这两种形式的粒子

总是保持一定的比例, 由此推断杆状粒子有可能是

正二十面体的前体, 经过一定阶段断裂产生 1 个正

二十面体粒子。曾有文献报道有些形状为正二十面

体的藻病毒的 1 个顶点上连着一个杆状突起, 起到

刺破藻细胞的作用 , 刺破藻细胞后有可能断裂 , 从

而形成在藻细胞中看到的那些杆状粒子[24]。CwNIV

基因组的核酸类型和大小还有待进一步的研究。 

1.8  牟勒氏角毛藻病毒 

2011 年 , 吴庆喜 [25]等从宁波象山港采取水样 , 

经反冲超滤法对水样进行浓缩, 然后用其对培养的

多种赤潮藻进行侵染, 分离到了一株能裂解海洋牟

勒氏角毛藻(C. muelleri)的病毒。该病毒具有很强的

感染力, 稀释 108倍以后仍具明显感染效果。负染电
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镜照片显示, 病毒为正二十面体, 大小为 58 nm, 核

酸类型为 DNA, 大小约为 23 kb。该病毒具有严格的

宿主专一性。 

1.9  ClorDNAV 

2011年, Tomaru[26]等从Hiroshima海湾一个渔港

表层海水中分离到了 1 株可以感染掌状洛氏角毛藻

(C.lorenzianus)的病毒 (C. lorenzianus DNA virus, 

ClorDNAV)。该病毒为二十面体结构, 直径约 34 nm, 

无尾 , 无包膜 , 多以非包涵体形式存在于藻细胞细

胞核内, 偶有 9~10 个病毒颗粒组成戒指状、呈蜈蚣

状结构。SDS-PAGE 电泳谱显示 ClorDNAV 仅含 1

个大小为 225 ku 的结构蛋白。ClorDNAV 具有高度

的宿主专一性。ClorDNAV在 20、10、4、–20、–80、

–196 ℃等条件下黑暗处保存 50 d后, 再次测定效价, 

分别为原来的 15%、36%、105%、59%、79%、45%, 

显示了良好的温度耐受性。ClorDNAV 潜伏期小于

48 h, 病毒粒子释放量约为 2.2×104 个感染单位/细

胞。ClorDNAV的基因组由 1个长度为 5 813个核苷

酸的共价闭合环状单链 DNA分子和一段长度为 979

个核苷酸的线状单链 DNA 分子组成, 线状 DNA 链

序列与环状 ssDNA分子互补, 结合在环状DNA分子

上, 形成具部分双链区域的环状结构。对 ClorDNAV

的基因组序列进行分析 , ClorDNAV 基因组至少含

有 3 个 ORFs, 其中的最大的一个 ORF 与 CsNIV、

CtenDNAV、CdebDNAV的编码与病毒复制相关的蛋

白序列存在高的相似度 , 其他两个 ORFs 仅与

CsNIV、CtenDNAV的蛋白编码序列有较高的相似度, 

另外 1个存在于互补双链区的 ORF与已知的蛋白没

有发现有明显相似性, 由此推想这条与环状 ssDNA

分子互补的单链 DNA仅起到病毒复制引物的作用。

继 CsNIV、CtenDNAV, ClorDNAV 是硅藻闭环单链

DNA病毒属(Bacilladnavirus)的第三个成员。 

1.10   CtenDNAV 

2011年, Tomaru[27]等分离到了一株可感染麦尼埃

角毛藻的病毒(C.tenuissimus DNA virus, CtenDNAV), 

该病毒大小 37 nm, 无尾, 无包膜。病毒主要聚集在

藻细胞细胞核中 , 主要为六边形的粒子 , 外缘还发

现了呈杆状粒子, 但裂解物负染后电镜下没有观察

到杆状粒子。CtenDNAV具有高度的宿主专一性。温

度耐受性实验显示, CtenDNAV 在黑暗处 4℃条件下

保存 181 d 后, 病毒效价为初始效价的 1.4%, 而在

–20、–80 ℃条件下保存, 病毒的感染活性均能得到

保留。CtenDNAV潜伏期<4 d, 裂解藻细胞病毒粒子

的释放量约为 3.2× 102 个感染单位 /细胞。

CtenDNAV基因组由 1个共价闭合环的 ssDNA分子

(5639 nt)和一段线状单链 DNA分子组成, 其中线状

DNA 与部分环状 DNA 互补, 形成具部分双链区域

(875 bp)的环状 ssDNA 分子。CtenDNAV 基因组至

少包含 3 个 ORFs, 其中的 1 个 ORF 导出的氨基酸

序 列 与 已 发 现 的 感 染 硅 藻 的 ssDNA 病 毒

(CsalDNAV 、CdebDNAV)编码其与复制相关的蛋

白的氨基酸序列有一定的相似性, 依据 CtenDNAV

的基因组结构以及宿主范围, 可以将它归类于硅藻

闭环单链 DNA病毒属(Bacilladnavirus)。SDS-PAGE

谱显示 CtenDNAV 仅有一个主要蛋白 , 分子量为

38.5 ku。继 CtenRNAV01[20], CtenDNAV是迄今分离

到的第二个可以感染麦尼埃角毛藻的病毒。据此 , 

麦尼埃角毛藻自然种群至少受到两种不同核酸类

型的病毒影响。 

1.11  Csp05DNAV 

2012 年, Toyoda[28]等从日本英虞湾表层海水与

底层沉积物中分离到了一株特异性感染角毛藻的病

毒(Chaetoceros sp. TG07-C28 DNA virus, Csp05DNAV), 

该病毒正二十面体结构, 直径 32~34 nm, 无尾, 无

包膜, 病毒颗粒主要以非包涵体的形式散布于藻细

胞细胞核内。宿主细胞核中还发现了呈杆状的粒子, 

但是裂解液负染观察并没有发现杆状粒子。

Csp05DNAV 的基因组由 1 个共价闭环单链 DNA 分

子与一段 0.9kbp的线状单链 DNA分子组成, 两者互

补形成具有部分双链区域的环状 ssDNA 分子。

SDS-PAGE 对病毒蛋白进行初步分析 , 显示

Csp05DNAV结构蛋白有 3种大小分别为 40、75、86

是 ku。同时 Csp05DNAV 显示了良好的温度耐受性, 

在 4℃以下至少可稳定保存 1 a。Csp05DNAV的潜伏

期<24 h, 病毒粒子释放量约为 4.3×102个感染单位/cell。

分析 Csp05DNAV 的部分序列, 基因组中一个含 534

个氨基酸的 ORF 与 ClorDNAV、 CsalDNAV、

CtenDNAV、CdebDNAV编码病毒复制相关蛋白的序

列存在较高的相似度 , 除了这些病毒外 , 没有其他

的病毒与 Csp05DNAV 有相似性, 由此 Csp05DNAV

被归入 genus Bacilladnavirus(硅藻 DNA病毒属), 成

为其第五个成员。 

1.12  Csp07DNAV  

Kimura[29]等于 2013年从日本 Hiroshima海湾表
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层水分离到了能感染并裂解角毛藻——Chaetoceros 

sp. strain SS628-11的病毒 Csp07DNAV。该病毒粒子

为二十面体结构, 直径为 34nm±2nm, 无尾, 无包膜, 

聚集于藻细胞细胞核中。与上述角毛藻病毒

ClorDNAV[26]、CtenDNAV [27] 、Csp05DNAV [28]类似, 

宿主细胞核内还并存杆状病毒粒子。但是, 这 3种病

毒样品在负染后电镜观察不到杆状粒子, 故杆状粒

子可能是其前体形式, 而 Csp07DNAV的负染样品中

仍可见杆状粒子 , 推测可能是两种病毒共感染。

Csp07DNAV 病毒的潜伏期<12 h, 裂解藻细胞病毒

粒子的释放量约为 29个感染单位/细胞。Csp07DNAV

的基因组由一个长度为 5 552 个核苷酸的共价闭合

环状单链 DNA分子和一段长度为 827个核苷酸的线

状单链 DNA 分子组成, 线状 DNA 链序列与环状

ssDNA分子互补, 结合在环状 DNA分子上, 形成具

部分双链区域的环状结构。Csp07DNAV 有 3 个

ORFs。SDS-PAGE 谱显示 Csp07DNAV 的主要结构

蛋白为37 ku, 与CtenDNAV结构蛋白(分子量为38.5 ku)

类似。结合形态学与生化特性, 将 Csp07DNAV归为

Bacilladnavirus。 

1.13  Csp03RNAV 

2013 年, Tomaru[30]等从八代海表层海水中分离

到了一株感染并裂解角毛藻的病毒 (Chaetoceros 

sp.SS08-C03 RNA virus; Csp03RNAV), 该病毒为正

二十面体结构, 直径 32 nm, 无尾, 无包膜。病毒粒

子散布在宿主藻细胞质中。病毒潜伏期<48 h。把病

毒接入 28 株藻中进行宿主范围鉴定 , 结果显示

Csp03RNAV具有高度的宿主专一性。提取病毒核酸

进行分析, Csp03RNAV基因组为单链 RNA(ssRNA), 

除 3′端 poly(A)尾, Csp03RNAV基因组全长为 9417b, 

包含两个开放阅读框, 推定这两个ORFs编码与病毒

复制相关的蛋白和病毒的结构蛋白。SDS-PAGE谱表

明 , Csp03RNAV 主要蛋白有 3 种 , 分子量分别为

42.0、34.0和 28.0 ku。根据 RNA依赖的 RNA聚合

酶(RdRp)结构域中的保守氨基酸序列构建系统进化

树, 结果显示 Csp03RNAV、CsfrRNAV、CtenRNAV01

与刚毛根管藻病毒 RsRNAV 4个单系具有同一节点, 

且它们的 A/U 比率分别为 59.7%、60.4%、61.1%、

63.7%, 非常相近, 同属于 Bacillarnavirus 属, 成为

该属的第四个成员。 

1.14   AglaRNAV 与 TnitDNAV  

2012 年 Tomaru [31]等首次发现了可以感染羽纹

类硅藻的病毒: 冰河拟星杆藻病毒 (Asterionellopsis 

glacialis RNA virus, AglaRNAV)与菱形海线藻病毒

(Thalassionema nitzschioides DNA virus, TnitDNAV), 
它们分别感染冰河拟星杆藻、菱形海线藻。

AglaRNAV大小 31 nm, 散布在藻细胞质中, 潜伏期

2 d, 基因组为 9.5 kb的单链 RNA。TnitDNAV大小

为 35 nm, 集聚在藻细胞核中, 潜伏期通常为 10 d左

右, 基因组由长度为 5.5kb 的共价闭合环状 ssDNA

分子和一段与之部分序列互补的长度为 0.6kbp 的线

状单链 DNA分子组成。AglaRNAV与 TnitDNAV的

基因组序列正在被进一步的深入研究中。 

2  小结与讨论 

已报道的 15种硅藻病毒的研究工作主要由日本

学者完成(12/15), 美国和中国科研人员分别报道了 2

种和 1种。 

报道的硅藻病毒多为球形多面体 , 无尾 , 无包

膜, 直径在(22~58) nm, 多数约 30 nm。DNA病毒多

存在于藻细胞核中, RNA病毒多存在于藻细胞质中。

硅藻病毒潜伏期较短, 多在 4 d以内。感染后释放量

差别很大, 最小的为 29 个感染单位/细胞, 最大的为

2.2×104个感染单位/细胞。多数病毒温度耐受性较好, 

在各个温度下(如 4、–20、–80、–196 ℃)均能保存

数月之久。这些硅藻宿主高度专一, 有些甚至具株特

异性。病毒结构蛋白多为 1~4种, 大小不一。已发现

的硅藻 DNA病毒基因组多在 6~7 kb, 较特殊的是一

株牟勒氏角毛藻病毒, 达到了 23 kb。RNA硅藻病毒

基因组多为 ssRNA, 序列长度多为 10 kb左右。DNA

硅藻病毒多由共价闭合环状 ssDNA分子和一段与之

互补的片段, 形成含有部分双链的环状 DNA分子结

构, 构成独特的病毒类群 Bacilladnavirus。 

表 1 所列的已报道的硅藻病毒与其他藻病毒相

比, 无论从形态大小, 还是从基因组大小方面来看, 

都是相对较小的。目前已知的真核藻类病毒, 大小从

25 nm左右到 220 nm以上不等, 基因组大小从 4.4 kb

左右到 500 kb以上不等, 其中大型双链 DNA病毒较

常见[32]。感染各种真核藻的藻类脱氧核糖核酸病毒

科(Phycodnaviridae)成员直径大多大于 100 nm。迄今, 

大型藻病毒 Phycodnaviridae 中尚无硅藻病毒, 这可

能与报道的硅藻病毒大多用角毛藻进行筛选, 所用

宿主种类太单一有关, 也有可能受限于其研究方法。

这些硅藻病毒文献在进行病毒分离、鉴定时, 预先将

待分离材料用 0.1μm 滤膜过滤, 这样就很难分离得 
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到大型病毒。我们课题组参考 Phycodnaviridae 病毒

的分离办法, 对中国东海沿岸海水进行病毒的浓缩

与分离, 获得了对中勒骨条藻有明显裂解活性的大

型双链 DNA病毒。 

藻病毒分离存在的瓶颈主要是分离得到病毒的

几率太低。这与病毒浓度及藻病毒高度的宿主专一

性有关。水温较高的富营养化水体[33]中藻生物量大, 

病毒浓度相对较高。由水温较高的富营养化水体取

水样, 分离优势藻的裂解病毒成功的可能性较高。藻

病毒虽然在低温时能保持长时间的活性, 但在较高

的温度下存活时间有限, 如在切萨皮克海湾赤潮消

失 1 个月后, 即无法再分离到 CspNIV[19], 所以最好

在赤潮消退过程中或赤潮后期采集水样[34]。水样用

切向流抽滤能有效提高病毒浓度, 提高成功的可能

性。此外, 将浓缩水样去侵染尽可能多的不同种类的

藻, 也可以提高成功率。 

藻病毒分离的另一个棘手的问题是即使添加病

毒的藻液发生变化, 也不能确定是由病毒感染所致

还是由于其他因素的干扰。为了确认病毒的感染和

裂解 , 还需结合其他技术手段 , 如用光学显微镜观

察藻细胞的变化、用叶绿素 a 荧光计来监测叶绿体

的退化、用电子显微镜观察病毒粒子的存在和超微

病变的关系、利用分子生物学技术获得病毒的基因

组的序列等。 

本实验室经过几年的努力, 从海水中分离到了

多株硅藻裂解病毒, 对这些病毒进行了光、电镜观

察、理化特性分析、宿主特异性分析等。其中, 对一

株中勒骨条藻裂解病毒进行了深入研究, 该病毒为

单链 DNA 病毒, 具有很强的宿主特异性, 宿主易感

性与其表面的糖蛋白有关。相信不久的将来 , 将有

越来越多的硅藻病毒被分离、鉴定与利用。  
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