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摘要: 硅藻不仅对全球初级生产力有重要贡献, 还在碳的生物地球化学循环、维持海洋生态系统稳定

方面起到了重要作用, 因此受到广泛关注。结合新兴的高通量测序技术对硅藻固碳途径进行研究, 已

经证明其在基因组层次上 C4 途径所需关键基因的存在, 而转录组测序技术则可以在基因组的基础上, 

结合一系列特定的环境因子展开更深一步的研究。虽然一些硅藻种类中的单细胞 C4 途径在其体内的作

用仍存在争议, 但随着同位素标记, 实时荧光定量 PCR 等技术的发展与应用, 这一领域的相关证据不

断积累, 并发现这一机制除了可以提高 Rubisco 酶的 CO2 固定效率以外, 还具有降低光呼吸强度, 为碳

代谢相关的途径提供还原力和中间代谢产物的重要意义。通过 C4途径与不同生态学尺度相结合的研究, 

不仅明确了该过程在代谢产物运输和能量流动方面的运行情况, 还可以更好得解释硅藻在海洋环境中

取得的巨大成功。 
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1  光合固碳的分类及演化 

每年由太阳到达地球的能量十分巨大 , 但大约

只有 1%可以被植物光合作用所吸收, 而所固定的生

物质高达 2200 亿 t, 这是维持地球上生命活动 重

要的有机合成反应[1-3]。光合作用的本质是绿色植物

将光能转化为分子形式的化学能并储存在体内, 这

些能量除了满足植物自身生长发育的需要以外, 还

是食物链、食物网向生态系统正常运转所需初级生

产力的主要来源, 这在维持生态系统的稳定方面起

到了至关重要的作用。 

1.1  光合固碳的分类及其划分依据 

光合作用的类型分为 C3(Calvin cycle, 卡尔文循

环代谢)、C4(Hatch-Slack cycle, 哈奇-斯莱克循环代

谢)和 CAM(crassulacean acid metabolism, 景天酸代

谢)途径[4-6], 因此植物也相应的被划分为 C3、C4 和

CAM 植物, 其依据是 C3植物固定 CO2后 初产物为

3-磷酸甘油酸, 而 C4 和 CAM 植物为草酰乙酸[6-8]。

初产物的不同是植物体内不同的生理结构和代谢

过程所决定的。C3 途径是 早被发现、 原始的光

合作用过程 [4], 并且所有光合植物体内 终均通过

这一代谢过程完成对 CO2 的同化, 而 C4 和 CAM 光

合作用的出现只是进一步提高了 CO2 固定和 C3 光合

作用的效率, 同时也是对生活环境的适应性表现。 

具有 C4途径的陆地植物相对于 C3植物更为复杂, 

其叶片在进行光合作用时, 维管束细胞和叶肉细胞

构成的 Kranz 结构[9]会在一系列酶[10]的共同作用下

完成对 CO2 的浓缩后再进行同化。然而也有研究表

明在两栖植物黑藻(Hydrillaverticullata)[11]体内还存

在一种十分特殊的光合作用过程, 当外界 CO2 的浓

度或者生活环境发生变化时, 其体内的 C4 途径会适

应性地增强或减弱 , 从而有效地提高了植物体对
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CO2 的同化效率并且节省了体内积累的能量。这是植物

体为了适应外界环境而不断进化的结果, 同时也表明

C3 和 C4 过程并非一成不变, 可以根据环境的变化做出

相应调控, 并在一定程度上具有很高的关联性[12, 13]。 

具有 CAM 途径的植物大多生活在半干旱的热

带沙漠环境中 , 为了防止体内水分的丢失 , 其气孔

只在夜间开放 , 所以植物体只在这一时间段吸收

CO2 并以中间代谢物的形式储存在液泡中, 直到白

天光照强烈气孔关闭时再释放 CO2 并完成固定[14]。

因此 CAM 和 C4植物 主要的区别在于 CAM 植物的

CO2 浓缩和同化发生在同一细胞内, 但进行的时间

不同, 而 C4 植物的这两个过程是在同一时间内进行, 

但涉及不同类型的细胞。因此, C4 和 CAM 植物对于

C3 植物而言更为高等[15, 16], 虽然其光合作用的运行

需要消耗更多的能量, 但对于主要分布在低温、湿润

以及高 CO2 浓度生活环境的 C3 植物来说, 前两者凭

借较高的水分利用效率和光合作用效率得以更好地

适应了高温、干燥和低 CO2 浓度的生活环境, 因此在

地球上的分布更为广泛[17-19]。 

1.2  硅藻中光合固碳的演化过程 

关于植物光合作用类型的划分 , 先是在陆地

植物中开展的。随着全球 CO2 浓度的不断增加以及

全球变化的日益显著, 承担了全球约 50%CO2 固定

量的海洋生态系统[20]对全球 CO2 的同化、调节作用

及响应机制也受到广泛关注[21-23]。海洋生态系统的

面积广大 , 存在时间久远 , 同时海气界面在气体交

换方面还具有一定的特殊性 [24], 这主要表现在现代

海洋环境中的无机碳浓度约为 2 mmol/L, 大部分还

是以 HCO3
–离子的形式存在[25], CO2 形式的无机碳只

有 5~25 μmol/L[26], 但在陆地环境中则大部分是以的

CO2 形式存在。而植物体的核酮糖-1,5-二磷酸羧化酶/

加氧酶(ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase, 

Rubisco)作为固碳过程中的关键酶及限速酶 [27], 对

CO2 的平衡浓度(
2mCOK )仅为 40~60 μmol/L[28], 且只

能利用 CO2 形式的无机碳[29], 同 1,5-二磷酸核酮糖

(ribulose-1,5-disphosphate, RuBP)反应生成 3-磷酸甘

油酸(3-phosphoglycerate, 3-PGA)。同时植物体内光

合作用产生的 O2 也会与 CO2 共同竞争 Rubisco 上有

限的反应位点, 进行加氧反应(光呼吸作用)。光呼吸

作用虽然可以起到维持细胞内环境稳态的作用, 但

其运行过程中不仅没有碳原子的积累而且还消耗了

储存在体内的能量[30, 31]。因此, 海洋中的无机碳源是

海洋植物进行碳固定的限制性因子 [32], 这在一定程

度上也成为了植物体为适应海洋环境而不断进化的

动力。此外也有研究表明硅藻光合作用对 CO2 的亲

和性远高于其体内 Rubisco对 CO2的亲和性[28], 并在

营养盐含量较高、叶绿素含量较低的海域, 硅藻会在

铁离子充足的情况下大量繁殖[33, 34], 这表明硅藻体

内对无机碳的利用具有较高效率, 并据此可推测其

体内可能还有一套较为完整的针对无机碳源转运、

储存和同化的系统, 因此硅藻中这一特殊的机制也

成为了新的研究切入点[35]。 

作为在海洋生态系统固碳过程中起重要作用的

微藻, 在不断进化过程中常依赖特有的 CO2 浓缩机

制(CO2 concentrating mechanisms, CCM)对 CO2 进行

浓缩, 这一机制有效提高了 Rubisco 周围的 CO2 浓度, 

进而使其固定 CO2 的能力显著提高, 以此保证固碳

代谢途径的顺利进行和正常生长需要[36, 37]。Tortell 等[38]

的研究表明, 单细胞藻类中的 CCM 主要分为生物化

学和生物物理两种类型(图 1A、B, 分别以绿藻和硅

藻的碳固定过程为例)。绿藻中起作用的 CCM 主要是

生物物理机制, 其原理是通过碳酸酐酶(carbonic an-

hydrase, CA)的作用, 在 Rubisco 周围催化 HCO3
–脱水

放出 CO2, 从而完成相应浓缩反应[38]。而在已经明确

证明存在 C4 过程的硅藻威氏海链藻 (Thalassiosira 

weissflogii)中 [39, 40], 其体内的固碳过程则进化出了

生物化学和生物物理两种机制同时起作用, 并且当

加入 CA 抑制剂[32](对其体内 CCM 的生物物理机制

进行减弱)或限制 CO2 浓度时[41], 参与生物化学浓缩

机制的编码基因及其对应酶的表达量会有所提高 , 

以此来保证固碳途径的正常进行。这也是该途径对

于外界环境变化进行的适应性表现。 

单细胞硅藻体内生物化学机制的运行同陆地高

等植物的 C4 途径十分相似[42](图 1B、C, 分别以单细

胞硅藻和陆地高等植物的碳固定过程为例), 其中

基本的代谢过程是在一系列酶的作用下, 通过磷酸

烯醇式丙酮酸(phosphoenolpyruvate, PEP)、草酰乙酸

(oxaloacetate, OAA)和丙酮酸(pyruvate, PYR)的相互

转化, 在单细胞内对 CO2 完成了收集、浓缩和转运等

一系列过程, 在叶绿体 Rubisco 周围释放的 CO2 同

RuBP 发生反应生成 3-PGA, 可以有效降低光呼吸作

用的反应强度, 增加 Rubisco 的固碳效率。有些硅藻

种类[43]及陆地高等植物还涉及到了苹果酸、丙氨酸和

天冬氨酸等中间代谢物的相互转化, 而对应起作用的
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酶为磷酸烯醇式丙酮酸羧化酶 (phosphoenolpyruvate 

carboxylase, PEPC)、磷酸烯醇式丙酮酸羧激酶(pho-

sphoenolpyruvate carboxykinase, PEPCK)、丙酮酸磷

酸双激酶(pyruvate orthophosphate dikinase, PPDK)和

苹果酸酶(malate dehydrogenase, MDH)等。硅藻中的

C4 途径与陆地高等植物的 C4 途径的本质区别则是, 硅

藻作为单细胞, 凭借较为完善的细胞核-叶绿体调控系

统、酶类在细胞内作用位点区域的划分、不同细胞器

及其膜结构的共同作用来对 CO2 完成高效率的固定[40], 

而不是通过维管束细胞和叶肉细胞共同实现 CO2浓缩。 

 

图 1 单细胞藻类和陆地高等植物体内的 CO2 浓缩机制 

Fig. 1  Different CO2 concentrating mechanisms involving in algae and terrestrial higher plants 

 

海洋的初级生产力大约同陆地相当 , 而硅藻每

年大约可以固定 1016 gCO2, 相当于全球总固定量的

20%[44] , 研究硅藻的碳固定意义重大。近年来, 对其

固碳途径的深入研究, 也为硅藻为何能对初级生产

力有很大的贡献给出了较为合理的解释。一方面, 同

多细胞高等植物相比, 硅藻作为单细胞植物拥有更

大的表面积/体积比, 这使其同外界环境的接触面积

更大 , 所以具有更高的反应效率 ; 另一方面则是由

于其体内存在特殊的 CO2 浓缩机制, 极大地提高了

无机碳源的同化效率, 这也是硅藻不断适应海洋环

境所进化出的特殊机制[37, 38]。 

研究发现 , 海洋中大多数可以进行光合作用的

微藻大约是在寒武纪(约 5.4 亿—2.5 亿年前)之前出

现的 [45], 而在随后的演变过程中 , 硅藻类群则大规

模出现在中生代时期[46](约为 2.5 亿—6600 万年前), 

之后由于陆地和海洋植物光合作用的不断加强, 导

致大气 CO2 浓度的不断降低以及 O2 浓度的升高, 并

在 4000 万年前时出现大气 CO2 浓度的急剧降低 [47], 

而硅藻类群也在不断适应外界环境的过程中不断繁

盛。事实上, 通过对海洋沉积物碳同位素的研究, 也

表明在 3500 万年前至今的时间段内, 来自硅藻类群

中的 13C 相对较于其他浮游植物类群而言有了显著

增加[48], 这也在一定程度是说明硅藻凭借包括 CCM

机制在内的对海洋环境的高效适应性, 其光合作用

积累的有机物不断增加, 因此在初级生产力的贡献

中相对于其他类群有了明显的优势。而我们在研究
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生物进化过程时, 结合对应时代的地质、气候等非生

物背景环境的探究, 会对研究结果提供更加有力的

证据。 

2  硅藻 C4 途径研究的技术手段 

2.1  高通量测序技术对硅藻 C4 途径的研究 

基于硅藻体内存在的特殊机制以及在 CO2 同化

过程中的巨大贡献, 新兴的研究方法也在这一类群

的研究中迅速开展。首先, Reinfelder 等[40]通过荧光

定量聚合酶链式反应 (real-timequantitativepolymera-

sechain reaction, qPCR)技术和 14C 标记 C4 代谢物的

方法, 第一次证明了海链藻属 T. weissflogii 可以凭借

类似于陆地高等植物体内 C4途径的单细胞 C4浓缩机

制进行碳固定。此外, 近些年来基于 PCR 技术而延伸

出的测序技术成为了分子生物学研究中的常用技术手

段, 尤其是高通量测序技术(high-throughput sequencing/ 

next-generation sequencing technology, NGS)的发展, 

更使人们对硅藻 C4 途径有了深入了解。一般而言, 

硅藻作为拥有复杂结构和代谢过程的单细胞藻类主

要起源于第二次内共生事件 , 属于不等鞭毛类 , 同

动物和绿色植物距离较远[49-51]。通过对第一个完成

基因组测序的硅藻假微型海链藻(T.pseudonana)的分

析 [52], 研究者发现在其细胞内存在十分特殊的代谢

途径类型。一方面, 其具有完整的尿素循环, 这是动

物体内代谢过程的典型特征; 另一方面, 还具有 C4

途径中代谢物质生成和转化所必需的全部酶类的编

码基因。因此, 这一技术不仅提供了对硅藻在进化过

程中为了适应海洋环境所出现的特殊性状进行研究

的支持, 也为今后在测序技术的基础上对硅藻碳固

定途径的研究提供了新的方向。随后, 研究者在对三

角褐指藻(Phaeodactylum tricornutum)进行的基因组

测序中发现[53], 其细胞内至少 5%的基因来源于细菌, 

是通过第二次内共生事件中的横向转移所获得; 并

且其中也含有 C4途径所必需的 PEPC、PEPCK、PPDK

和 MDH 酶的编码基因, 这为 T. pseudonana 和 P. 

tricornutum 可以进行 C4 过程提供了证据。 

近几年来 , 针对生物体转录组的高通量测序技

术也不断发展和完善[54, 55]。转录组主要是指生物体

的细胞或组织, 在特定生活环境或生长周期下转录

出来的全部 RNA 的总和[56]。转录组测序可以应用于

基因组图谱尚未完成的物种 [57], 其基本流程是提取

特定样本中的 RNA 后, 再对反转录成的 cDNA 进行

测序, 这对于短期内无法构建全基因组图谱的物种

来说无疑是 好的选择。然而转录又是一个非常复

杂的动态过程, 生物体内不同的细胞、组织在某个特

定的条件下会呈现不同的表达情况, 因此转录组测

序具有很强的目的性、针对性和时效性[58]。结合前

人的研究来看, 硅藻的转录组测序结果也只能表明

硅藻在转录水平上 C4 途径的存在, 而在转录后的表

达中还需要进一步的验证。因此, 这也为深入研究硅

藻的 C4 过程提供了新的方向。 

2.2  代谢物标记和 RNA 干扰技术对硅藻

C4 途径的研究 

随着研究的深入进行, 对于硅藻体内的 C4 碳固

定过程也有人提出不同看法[59]。尽管在海链藻属 T. 

weissflogii 和 T. pseudonana 两个物种中存在有 C4 过

程全部酶所必需的编码基因[60], 但 14C 的标记试验[61]

却呈现出不同的结果。使用 14CO2 标记 5s 后, 在 T. 

weissflogii 中发现 30%的 14C 标记存在于苹果酸中, 

40%存在于丙糖磷酸, 而在 T. pseudonana 中则没有

出现含有 14C 标记的 C4 产物, 因此研究人员认为虽

然在一些硅藻种类的基因组中存在相关酶的编码基

因, 但在 T. pseudonana 中进行的仍然是典型的 C3 固

碳途径, T. weissflogii 则是进行 C3-C4 中间型代谢途

径。所以这些编码基因虽然可以通过基因组测序的

技术在硅藻中得到注释, 但其在什么条件下可以完

全转录成 RNA、翻译成为蛋白质并加工成为可以起

作用的酶类也是后续研究需要继续关注的重点。此

外, 也有研究人员采用 RNA 干扰(RNA interference, 

RNAi)技术对 P. tricornutum 进行研究[27], 使其 C4 途

径中关键酶 PPDK 的编码基因沉默, 并通过 qPCR 和

酶活测定的方法验证了突变体植株中 ppdk 转录本的

表达丰度仅为正常植株的 20%, PPDK 酶活性为正常

植株的 25%; 随后, 通过 CO2 同化和 O2 释放量、叶

绿素荧光和含量变化以及脂质积累量等参数比对了

突变体和野生型的区别, 结果表明两者之间并没有

表现出巨大的差异 , 均能维持正常的生理功能 , 因

此 C4途径并未在 P. tricornutum 固碳过程中起到至关

重要的作用, 可能只作用于维持细胞内环境稳定。 

3  C4 途径的生态学意义 

诸多技术的应用已经证明一些硅藻中的 C4 浓缩

机制 , 在固碳途径中起到重要作用 , 但由于这一机

制的运行涉及硅藻体内能量的积累、对外界环境因



 

 Marine Sciences / Vol. 42, No. 7 / 2018 135 

子变化的响应、体内各代谢途径的能量分配以及通

过食物链和食物网向生态系统能量输送的各个反应, 

所以研究也更多倾向于结合不同的生态学尺度, 在

个体、种群、群落和生态系统的不同层次不断展开。 

3.1  个体层次 

在个体层次而言, 硅藻体内的 C4 途径直接作用

于固碳途径, 是涉及多种代谢物、多种酶以及多个代

谢途径的复杂过程, 具有浓缩 CO2、降低光呼吸强度、

提高光合效率的积极作用。此外, 这一途径涉及的细

胞器内环境还是硅藻体内的 CO2 临时储存系统[43]。在

海洋环境中, 硅藻会随着水体的作用而发生垂直方

向的移动 , 再加上昼夜交替的原因 , 自身所受到的

光照是不稳定的, 所以临时储存的 CO2 及代谢物(磷

酸烯醇式丙酮酸、草酰乙酸和苹果酸等)会随着光照

强度的变化而相应地消耗或积累, 从而 大限度地

减少了这一外界因子对碳固定的影响, 这是硅藻与

陆地高等 C4 植物通过调节气孔的开闭以及液泡储存

CO2 的功能用以应对强光、适应干旱环境非常相似的

地方, 也是硅藻在进化中对多变海洋环境的适应性

表现。而涉及到的 PPDK 酶及其相关的叶黄素循环

代谢途径[62]还可以驱散机体内的多余光能[63], 这对

于生活环境中光强度随时剧烈变化、运动能力较差

的硅藻来说, 可以起到了很好的保护作用[64]。此外, 

PECP 和 PEPCK 参与的羧化、脱羧反应同 CO2 和

HCO3
–的转化相关, 其具体表现为在高 CO2 浓度的培

养环境下, 对应编码基因的转录本丰度及酶活的显

著提高[65], 相应的双羧酸生成与转化是内环境中 pH

值调节的重要方式。Dan 等[66, 67]也证明了, 这一调节

体系是在细胞质基质和外部环境之间的无机碳源同

化过程中的必要环节, 调节的强度与外界无机碳源

的浓度密切相关。 

另一方面, 这一途径在机体能量分配中也有着重

要作用。其过程所涉及到的果糖二磷酸醛缩酶(fructose- 

bisphosphate aldolase, ALDO)和果糖-1, 6-二磷酸酶

(fructose-1,6-bisphosphatase, FBP)也是糖酵解代谢途

径中的关键酶。而卡尔文循环、糖酵解过程、磷酸戊

糖途径以及三羧酸循环共同构成了中心碳循环[68]。这

些代谢途径, 控制了碳骨架从形成到流动、消耗和积

累的一系列生理生化过程, 其合成积累的脂质可以

达到细胞干重的 20%~30%[69], 同时可以合成大量的

ω 脂肪酸[70, 71]。2001 年, Miyagawa 等[72]将存在于藻

类体内的 FBP 基因转入烟草叶绿体中并得以正常表

达, 在大气正常 CO2(360×10–6)浓度下, 突变体植株

的光合作用效率和糖类的积累量相对于野生型有了

显著提高, 首次证明了通过改变一种酶的作用就可

以提高光合作用效率。一般情况下, 一个代谢过程的

研究中涉及能量的流入和输出, 而改变一个酶的活

性就可以提高整个代谢途径的效率, 这在植物体内

是非常少见的。结合硅藻广泛的分布范围和对初级

生产力的显著贡献, 这一代谢途径也成了为提高生

物能源生产效率而进行基因工程改造的优良对象 , 

这也为新能源的开发明确了方向。 

3.2  种群和群落层次 

在种群和群落尺度 , 硅藻依靠多种代谢途径的

共同作用完成对无机碳的固定, 而积累的能量除了

用于自身正常生理活动之外, 还通过食物网的作用

得以将能量传递到下一级消费者。硅藻作为对初级

生产有巨大贡献的生产者, 在维持整个海洋生态系

统的正常运转中起着到重要作用。一方面它可以作

为很多经济动物幼体的优质饵料生物, 与海域内渔

业产量有密切联系 [73]; 另一方面 , 一些种类的硅藻

如骨条藻、海链藻和角毛藻等还可以直接引发赤潮, 

例如长江口、珠江口等海域中的中肋骨条藻、角毛

藻属种类等微型硅藻种类就是这些海域的主要赤潮

原因种[74]。对于硅藻而言, 在产生巨大初级生产力的

同时, 其种群的暴发往往也会造成海域内低氧区的

形成[75]。因此硅藻同其他赤潮生物之间的竞争以及

自身群落演替也与有害藻华等自然灾害的发生存在

密切关系。 

固碳途径恰好位于能量流动输入生态系统的起

始部分, 因此对硅藻在不同环境中的分子响应机制

的深入研究对于监测、预警和防治硅藻大规模暴发

以及近海水产养殖具有重要意义。高亚辉等[76]对我

国近海长江口海域春季期间的硅藻种类组成和生态

分布进行了调查, 并分析了该海域内硅藻的水平和

垂直分布特征以及各站位的优势种情况。此外, 美国

伍兹霍尔海洋研究所[48]早在 1991 年就通过碳同位素

方法对美国东海岸 Georges Bank 海域生态系统食物

网中硅藻来源的 13C 比例进行了计算, 表明该生态系

统中浮游动物类群中的碳源 少有 40%来源于硅藻

类群; 同时在北大西洋、西北太平洋和墨西哥湾海域

初级生产者中均含有丰富的硅藻来源的 13C 组分, 表

明了硅藻在很多海洋食物网中都是主要的生产者。

而有研究表明, 近年来日益频繁的水母暴发也同海
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域内硅藻的群落演替有关[77]。硅藻凭借体内特有的

C4、尿素循环等代谢途径[52], 在自身能量流动分配、

抵御不利环境和种间竞争中起到重要作用, 因此对

硅藻碳固定以及能量分配的 C4 过程的解析, 可为研

究其在种群竞争、群落交替以及生物对环境因子耐

受机制中的作用提供帮助, 进一步还可能为提高水

产养殖产量和解决自然灾害问题提供科学基础。 

3.3  生态系统层次 

在生态系统以及更大尺度的生物圈中 , 单细胞

藻类的光合作用也发挥着重要作用, 其中的硅藻承

担了高达 20%的 CO2 同化量, 超过了热带雨林的固

碳量 [78], 其固碳过程还具有生物碳泵的作用 , 可通

过细胞沉降作用将生物碳由大洋表面带入深海[79]。

全球气候变化下, 环境改变会对生态系统中的生物

产生不同程度的扰动[80, 81]。结合植物的光合作用尤

其是硅藻的固碳作用的运行机制, 会给我们带来新

的研究视角和应对策略。C4 途径的进化动力源于海

气界面 CO2 交换的特殊性以及海洋环境中 CO2 的限

制作用。虽然气候变化对生物的影响仍存在争议, 但

不可否认的是, 大气 CO2 浓度在不断升高, 因此这

对于承担了巨大固碳作用的硅藻来说, 需要进一步

探究气候变化对其碳固定过程的扰动以及 C3-C4 途

径产生的相应响应机制, 代谢过程之间的相互转化

和能量分配中的协调变化, 以及 终的 CO2 同化量、

有机物固定和能量的累积情况。然而, C4 途径作为一

种 CO2 浓缩机制, 其随着大气 CO2 浓度的不断升高

是否会受到影响而减弱, 这一变化是否会进一步加

速 CO2 浓度的升高, 都需要继续进行探索。 

4  展望 

虽然前期我们对 S. marinoi 的转录组进行了基

础性的研究[82], 并且在 RNA 层面探究了其 C4 途径

和固碳途径相关酶编码基因的差异表达情况。但是

通过中心法则也不难发现, 生命功能的主要体现者

是基因转录翻译后的表达产物—蛋白质, 蛋白质有

其自身特有的活动规律, 蛋白质的修饰加工形成的

各级结构、转运定位、蛋白质与蛋白质的相互作用、

蛋白质与核酸的相互作用、尤其是蛋白质的生物学

功能以及酶活性的体现, 均无法从基因组和转录水

平的研究获知。因此, 如果仅仅从基因组和转录组的

角度展开研究 , 则对于转录后的过程 , 以及细胞特

定时期和条件下的动态变化并不能全面认识。如果

说对于物种基因组的测序相当于对生命密码的获得, 

那么多种组学的结合才是对密码真正的“破译”, 因

此还需要以蛋白质组、代谢组等多组学结合的方式

解析硅藻体内 C4 和相关的固碳途径。 

十分有趣的是, 关于 S. marinoi 转录组方面 新

的文献证明其体内存在极为特殊的前列腺素代谢途

径[83], 这与 T. pseudonana 中发现的尿素循环代谢途

径 [52]相类似的是, 两类代谢途径都属于类动物性的

代谢途径。一般而言, 前列腺素在高等动物体内免疫

系统中起到重要作用, 而在无脊椎动物体内则是作

为一种细胞间相互交流的信号传递分子的形式存在, 

但其在单细胞微藻中还是首次发现。因次, 这也体现

了硅藻在发生次级内共生作用后 [52], 兼具动植物和

细菌的部分特征, 这极大丰富了我们对硅藻代谢途

径的认知 , 也为我们的研究提供了新思路 : 在已有

的转录组数据基础上, 也可以尝试对其序列进行动

物或细菌的数据库比对和注释, 从而有可能发现更

多新的特性, 更好的揭示硅藻在种群进化和生态学

上的成功。 
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Abstract: Diatoms not only make an important contribution to the global primary productivity, but also play an 

important role in the circulation of organic carbon and the maintenance of the stability of the marine ecosystem. 

Therefore, they have drawn people’s extensive attention. Combining the research of the fixed metabolic pathways of 

diatom carbon with the emerging high-throughput sequencing technology, the existence of the key genes required 

for the C4 pathway at the genome level has been proved. Also, on the basis of the genome, the transcriptome se-

quencing technology can be combined with specific environmental factors to develop a deeper study. Although the 

role of the unicellular C4 pathway in some species of diatoms remains controversial, the evidence for this research 

continues to accumulate with the development and application of techniques such as isotope labeling and real-time 

fluorescence quantitative PCR. It is also found that in addition to improving the fixed efficiency of CO2 of Rubisco 

enzyme, the mechanism can also reduce the photorespiration intensity and adapt to the marine environment better. 

The combined research of the C4 pathway with different ecological scales such as individuals, populations, com-

munities, and ecosystems also helps us understand the details of their transport and energy flows across metabolites 

and their great ecological success. 
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