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摘要    在西藏那曲的错鄂和湖北武汉的紫阳湖采集到两株淡水绿色海绵。形态观察显示, 两株海

绵呈现绿色是由于其内共生有球状绿藻。基于形态观察和分子系统发育分析确定为该球状绿藻为索

囊藻属的寄生索囊藻(Choricystis parasitica (K. Brandt) Pröschold & Darienko)。结果表明: (1)两株藻均

为纺锤形或倒卵形, 长 1.2—2.8µm, 宽 0.8—1.5µm; 具一个侧位片状色素体; (2)依据 18S rDNA 和

rbcL cpDNA 的进化分析显示这两株藻均位于胶球藻科(Coccomyxaceae), 索囊藻属(Choricystis); (3)

基于 ITS2的二级结构分析显示这两株藻与寄生索囊藻具有相同的二级结构, 表明这两株内共生的球

状绿藻均为寄生索囊藻。寄生索囊藻为中国新纪录种, 所在属索囊藻属为中国新纪录属。本研究以

形态性状和分子性状描述了采自中国的寄生索囊藻标本, 为今后研究提供依据和参考。 
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虫绿藻属(Zoochlorella)是指同淡水原生动物、无

脊椎动物共生的一类球状绿藻 (coccoid green 

algae)(Rajević et al, 2015)。该属是 Brandt依据在多种

原生动物和无脊椎动物体内分离且能够营自由生活

的多株球状绿藻标本而建立, Brandt同时指出该属藻

类与小球藻属(Chlorella)的主要区别在于能够与淡水

原生动物和无脊椎动物共生 (Letsch et al, 2009)。

Beijerinck(1890)认为虫绿藻属在自由生活状态下的

形态和繁殖方式均与小球藻相似而将虫绿藻属中的

种均归入小球藻属。随着人们对淡水原生动物和无脊

椎动物共生藻研究的展开, 越来越多的形态与“小球

藻”相似的(Chlorella-like algae)种类被归入小球藻科

(Chlorellaceae)或虫绿藻科 (Zoochlorellaceae)(Fott et 

al, 1969; Lee et al, 1982; Kessler et al, 1990; Holweg et 
al, 1994; Pröschold et al, 2011; Rajević et al, 2015)。同

时 , 不断积累的形态学和植物生理学方面的证据表

明虫绿藻属应该被作为小球藻属的异名处理(Fott et 

al, 1969; Vinayakumar et al, 1975; Kessler, 1976; 
Reisser, 1984; Douglas et al, 1986; Kessler et al, 1990; 

Kessler et al, 1992; Takeda, 1995)。1999年修订的国际

植物命名法规更正了小球藻属和虫绿藻属 , 认为二

者是异名; 并依据优先权原则采用小球藻属和小球

藻科(Greuter et al, 2000)。 

分子生物学同形态学的结合使得人们对小球藻

科的系统分类学有了进一步的认识(Huss et al, 1990; 

Henley et al, 2004; Müller et al, 2005; Darienko et al, 
2010; Luo et al, 2010; Bock et al, 2011; Pröschold et al, 
2011; Lee et al, 2012; Krienitz et al, 2015; Rajević et al, 
2015)。由于小球藻科中的种类形态单一, 传统的仅仅

依据形态学证据而建立的种类被分子系统学和其它

的分类学手段 (如超微结构、病毒抗性等 )而更正

(Krienitz et al, 2003; Henley et al, 2004;  Pröschold et 
al, 2007; Luo et al, 2010; Bock et al, 2011; Lee et al, 
2012; Leliaert et al, 2012; Krienitz et al, 2012; Krienitz 
et al, 2015)。近年来球状绿藻类群中新的分类学修订

以及成立的新种属更多地依据分子系统学和超微结

构的证据。在小球藻科中, 分子系统发育和 ITS2 二

级结构被认为是区分不同属种最为有效的手段

(Pröschold et al, 2007; Bock et al, 2011; Pröschold et al, 
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2011)。越来越多的分子系统发育研究表明该科模式

属小球藻属是一个多系类群。之前被描述为小球藻属

或虫绿藻属的种类不断被重新描述和定义 , 例如 , 

Chlorella variabilis被认为同 Chlorella paramaecii异

名; 微芒藻(Micractinium conductrix)与 Zoochlorella 

conductrix和 Micractinium reisseri异名。同时, 虫绿

藻属的种类被归入了多个属中 , 如小球藻属

(Chlorella)、 胶 球 藻 属 (Coccomyxa)、 微 芒 藻 属

(Micractinium)、索囊藻属(Choricystis)等(Pröschold et 

al, 2011; Krienitz et al, 2015; Rajević et al, 2015)。 

Fott 详细比较了多个胶球藻属的种的形态之后

认为 , 小胶球藻 (Coccomyxa minor)等与模式种

Coccomyxa dispar在细胞大小和似亲孢子形成过程方

面不同 , 建立索囊藻属 (Fott, 1976)。最近的基于

rDNA 序列的分子系统发育和 ITS2 二级结构预测研

究证实索囊藻属为一个单系类群 , 归属于共球藻纲

胶球藻科(Darienko et al, 2015; Borowitzka, 2016)。然

而基于叶绿体 rbcL 序列构建的进化分析显示索囊藻

属虽然为一个单系类群 , 但并未与胶球藻科聚于一

支(Kulichová et al, 2014)。由此可见, 索囊藻属的单

系性已为多数分类学家所接受 , 然而其具体的系统

发育位置仍未有定论。 

已有文献资料显示索囊藻模式种的分类历史最

早 可 追 溯 到 Brandt(1881) 描 述 的 寄 生 虫 绿 藻

(Zoochlorella parasitic)(Guiry et al, 2016)。Bejerinck 

(1890)将该种归入小球藻属并更名为寄生小球藻

(Chlorella parasitica)。Skuja(1948)根据该种的繁殖特

征 将 之 归 入 胶 球 藻 属 , 并 更 名 为 小 胶 球 藻

(Coccomyxa minor)。Fott(1976)详尽地研究了胶球藻

属和伪胶球藻属 , 并认为小胶球藻与胶球藻属的副

模式种 Coccomyxa confluens 不同, 将之移出胶球藻

属并以此成立索囊藻属。Pröschold等(2011)对两株与

针海绵内共生的球状绿藻进行了较为详尽的分子特

征鉴定 , 认为小胶球藻与寄生索囊藻和小索囊藻异

名, 并重新指认寄生索囊藻为该属模式种。此外, 在

有记录的索囊藻属的 9 个种中, 仅有其模式种(寄生

索囊藻 )有较为详尽地形态观察和分子特征描述

(Guiry et al, 2016)。 

绿色淡水海绵(green freshwater sponge)是与绿藻

共生而呈现出翠绿色的淡水针海绵 (Skelton et al, 

2013)。在形成的共生体中, 海绵细胞吞噬了大量的球

状绿藻但并未消化这些藻类, 而是与之共生(Johnson, 

2011)。在共生体中, 海绵提供给藻类生长繁殖必须的

营养 , 藻类将多余的光合产物提供给海绵(Johnson, 

2011)。然而国内目前对淡水海绵的研究较少, 已有的

研究多集中在物种的描述与生态调查方面。对绿色海

绵共生藻类的研究仍旧处于空白状态。2015年, 我们

在西藏错鄂的湖底和武汉紫阳湖岸边采集到了两株

绿色海绵。在室内分析样品时我们发现这两株绿色海

绵的共生绿藻均为球状绿藻。通过形态观察、分子系

统发育分析和 ITS2 二级结构比较, 我们将此两株海

绵的共生藻鉴定为寄生索囊藻 , 此属为在中国的首

次报道。 

1  材料与方法 

1.1  材料采集和形态观察 

两株海绵分别采集自西藏错鄂(采集人朱欢, 采

集时间 2015 年 6 月 2 日, 采集地点 88°76′97″E, 

31°60′57″N, 标本编号为 TB15158)和湖北武汉的紫

阳湖(采集人刘国祥, 采集时间 2015年 7月 15日, 采

集 地 点 114°30′42″E, 30°53′05″N, 标 本 编 号 为

HB15002。采集后的标本一部分使用福尔马林加 10%

的甘油固定用于形态观察; 另一部分使用无水乙醇

固定用于 DNA提取。 

在体视镜(KL1500 LCD; Zeiss, Göttingen, Germany)

剥离海绵标本 , 吸取浸出的藻液制作临时装片在显

微镜(DM5000B, Leica, Wetzlar, Germany)下使用微分

干涉(Differential Interference Contrast, DIC)模式观察

形态结构, 图像获取使用 Leica DFC320 CCD。 

1.2  DNA提取, PCR扩增及测序 

体视镜下使用磷酸盐缓冲液(PBS, pH=7.0)清洗

剥离的海绵。将清洗后的植物体放入加入 1.5mL 

CTAB 缓冲液[2%CTAB, 0.1mol/L Tris-HCl(pH=8.0), 

1.4mol/L NaCl, 10mmol/L EDTA, 1.5% β-巯基乙醇]和

0.5mL 直径 0.5mm的玻璃破碎珠的 2mL 冻存管中。

使用 mini-beadbeater(Model 3110BX, Biospec Products, 

Bartlesville, Oklahoma, USA)振荡破碎 2min。后置于

65°C 温浴 30min。使用等体积的酚 氯仿׃ 异戊醇׃

液抽提(1׃24׃25) 1次。转移上清至新的 EP管中, 加入

终浓度为 10μg/mL的 RNAase, 37°C温浴 25min。使

用氯仿׃异戊醇液(241׃)抽提一次。转移上清, 使用 2/3

倍体积的异丙醇沉淀 DNA。离心后弃上清, 70%的乙

醇清洗沉淀 2 次。常温干燥沉淀后溶于 20μL 的 TE

缓冲液中。 

使用 Honda 等(1999)中的引物和条件扩增 18S 

rDNA 序列; 使用 Zechman(2003)中的引物 rbcLQ 和
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rbcLB 扩增 rbcL 序列; 使用 Hayakawa 等(2012)中的

引物和条件扩增 ITS rDNA 序列。PCR 产物经 1.5%

的琼脂糖凝胶电泳后 , 在紫外透射台(CUV30A, 上

海勤翔 )上切取目的条带 , 使用胶回收试剂盒

(E.Z.N.A. Gel Extraction Kit Omega Bio-Tek, 美国)纯

化回收纯化 PCR 产物。纯化后的 PCR 产物与

pMD18-T(宝生物 , 大连 , 中国 )载体连接 , 转化到

E.coli DH5α 中, 以通用引物(M13)为测序引物测序

(擎科生物 , 武汉 , 中国 )。测序后的序列上传至

GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/)。 

1.3  系统发育与二级结构预测分析 

将本研究获取的序列从 GenBank 上检索比对 , 

并下载近缘序列。使用 mafft7.2(Katoh et al, 2013)进

行序列比对。使用 Bioeditv7.2(Hall, 2013)修正比对后

的序列。校正后的数据使用 MEGA7.0(Kumar et al, 

2016)和 DAMBE5.0(Xia, 2013)进行数据质量评估。使

用 jModeltest2.1(Darriba et al, 2012)进行最适模型评

估。进化树的构建采用最大似然法和贝叶斯法。最大

似然法使用软件为 RAXML8.0(Stamatakis, 2014), 贝

叶斯法使用 MrBayes3.2 (Ronquist et al, 2012)。 

使用 ITS2 database 数据库对获取的 ITS 区域进

行了精确注释(Ankenbrand et al, 2015)。使用数据库中

已有的 ITS2 二级结构作为预测模型对本研究中获取

的 ITS2二级结构进行预测(Ankenbrand et al, 2015)。

预测的模型使用 4sale 和 VaRNA3.1 软件进行比对注

释(Seibel et al, 2006; Darty et al, 2009)。 

2  结果与分析 

2.1  形态观察 

一种淡水针海绵(Spongillidae sp.)(图 1a、1b, 图

2a、2c) 

本研究中共采集到两株海绵标本。其中西藏标本

附着在湖底约 4.0—7.0m 处深的轮藻植物上, 海绵整

体呈翠绿色 , 缘管状 , 缘管偶有分叉 , 宽 0.5—

1.2cm(图 1a、1b); 硅质骨针单轴、中部纵向具一条不

明显的愈合缝, 长 150—500μm, 多 250—350μm(图

2a)。湖北标本附着在湖岸基质表面, 暗绿色, 整体呈

垫状、无缘管状凸起; 骨针硅质, 单轴、中部纵向具

一条不明显的愈合缝, 长 150—450μm, 多 300μm 左

右(图 2c)。 

由于标本采集后我们立即使用甲醛和无水乙醇

分别进行了固定 , 体视镜和显微镜下并未观察到完

整的内部结构。这可能主要是因为构成淡水针海绵的

几类细胞(扁平细胞、领细胞、芒状细胞、变形细胞)

在甲醛固定后极易破碎 , 只有硅质骨针较为完整地

保持了原本的形态。因此, 这也给标本的物种鉴定带

来了一定困难。这也是我们将这两株海绵仅鉴定到科

的主要原因。此外, 索囊藻均共生在一个形状不规则

的囊球状细胞内 , 这与国外报道的淡水针海绵的变

形细胞一般会内共生大量球状绿藻的描述一致。 

 

图 1  采集自错鄂的淡水海绵, 外观呈翠绿色的缘管状 
Fig.1  The freshwater sponge collected from Nagtsang Tso, with 

an olive-green tubular in morphology 
 
索囊藻属 

Choricystis (Skuja) Fott, 1976 
Fott, B. (1976). Choricystis, eine neue Gattung der 

Chlorococcales (Chlorophyceae). Archiv für 
Hydrobiologie Supplement Algological Studies 49: 
382—388. 

Holotype species: Choricystis parasitica (K. 
Brandt) Pröschold & Darienko 2011 

细胞椭圆形、纺锤形或长卵形, 橄榄绿色; 细胞

壁光滑, 无胶被; 具一个侧位片状色素体, 无蛋白核; 

细胞长约 1.2—2.8µm, 宽约 0.8—1.5µm。无性繁殖以

产生似亲孢子为主, 通常 2或 4个静孢子。该属内不

同种的区分主要依靠营养细胞的大小和形态。 

该属为中国新纪录属。 

寄生索囊藻(图 2c—g) 

Choricystis parasitica (K. Brandt) Pröschold & 
Darienko 2011. 

Pröschold T, Darienko T, Silva P C, Reisser W & 
Krienitz L (2011). The systematics of Zoochlorella 
revisited employing an integrative approach. 
Environmental Microbiology 13(2): 350—364. 

Homotypic Synonyms: Zoochlorella parasitica K 
Brandt 1881; Chlorella parasitica (K. Brandt) 
Beijerinck 1890. 

Heterotypic Synonyms: Coccomyxa minor Skuja 
1948; Choricystis minor (Skuja) Fott 1976; Choricystis 
minor var. gallica (Bourrelly) Komarek 1979. 

细胞椭圆形、纺锤形或长卵形, 橄榄绿色; 细胞
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壁光滑, 无胶被; 具一个侧位片状色素体, 无蛋白核; 

成熟老化的营养细胞色素体偶有不明显的分瓣 ; 细

胞壁薄 ; 细胞长 1.2— 2.8µm, 宽 0.8— 1.5µm(图

2e—g)。通常十几个至数十个内共生在一个海绵变形细

胞内(图 2c—d)。无性繁殖以产生两个似亲孢子为主。 

该种为中国新纪录种。 

 

图 2  本研究中采集的淡水针海绵的骨针和共生索囊藻形

态特征 
Fig.2  The morphology of spicules and Chorisystis cells  

注: a和 b, 分别采自错鄂和紫阳湖的海绵骨针; c和 d, 采自错鄂和

紫阳湖的海绵的变形细胞, 胞内共生了大量索囊藻; e, 错鄂样品

的索囊藻, 具有一个片状侧位的色素体; f和 g, 紫阳湖样品的索

囊藻 

 
2.2  系统发育分析 

本研究中获得的两条海绵的 18S rDNA 在

GenBank 上比对后, 下载获得了包含 38 条序列的矩

阵 , 其中 Svenzea 为外类群。比对后的序列矩阵长

1594bp, 其中可变位点 111 个, 简约信息位点 94 个, 

单态位点 17 个; 矩阵中四种碱基 TCAG 的平均含量

分别为 25.4%、20.8%、25.3%和 28.5%。饱和指数分

析显示序列矩阵并未饱和(Iss=0.077<Issc=0.795), 可

用于进化分析。本研究中共获取了 4条索囊藻的 18S 

rDNA 序列, 其中西藏标本和湖北标本各两条。下载

获得了包含主要共球藻纲支系的序列约 75 条, 其中

以衣藻(Chlamydomonas)和团藻(Volvox)为外类群。比

对校正后的序列长度为 1594bp, 其中可变位点 523个, 

简约信息位点 336 个, 单态位点 187 个; 矩阵中四种

碱基 TCAG的平均含量分别为 25.4%、21.9%、24.4%

和 28.2%。饱和指数分析显示序列矩阵并未饱和

(Iss=0.054<Issc=0.791), 可用于进化分析。本研究共

获得了 4 条索囊藻的 rbcL 克隆序列, 其中两条扩增

自西藏标本两条扩增自湖北标本。比对校正后的序列

矩阵共包含 60 条序列, 其中以两条团藻序列为外类

群。矩阵长 937bp, 可变位点 427 个, 简约信息位点

400个, 单态位点 27个; 矩阵中四种碱基 TCAG的平

均含量分别为 29.9%、19.5%、28.9%和 21.7%。饱和

指数分析显示序列矩阵并未饱和 (Iss=0.194<Issc= 

0.739), 可用于进化分析。 

本研究共得到 8条索囊藻的 ITS序列, 精确注释

后得到的 ITS2长度均为 228bp, 序列与数据库中的两

条寄生索囊藻 (GenBank numbers: FN298929 和

FN298930)注释后的长度一致。在数据库中(http://its2. 

bioapps.biozentrum.uni-wuerzburg.de/)应用已有的胶

球藻模型进行预测, 预测得到的 8 条 ITS2 二级结构

模型均具有四条臂(Helix), 其中 Helix-I 长度为 32bp, 

Helix-II长度为 27bp, Helix-III长度为 81bp, Helix-IV

长度为 8bp(图 3)。本研究中预测的二级结构与数据库

中的寄生索囊藻的二级结构完全一致 , 基本证明本

研究中得到的两株索囊藻均为寄生索囊藻。 

在构建的六条进化树中 , 每个矩阵运用最大似

然法和贝叶斯法得到的拓扑结构基本一致。在使用

18S rDNA 序列构建的针海绵的进化树中, 本研究采

集的两株标本与针海绵科中的其它种类聚于一起 , 

该支的支持值和后验概率分别为 100和 1.00, 证实了

这两株为淡水针海绵科中的种类(图 4)。但由于在针

海绵科中, 各个属的分类问题较为复杂, 在将淡水针

海绵科中的分类系统学问题解决之前仅通过 18S 

rDNA序列并不能将标本鉴定到属。然而这一问题并

不是本研究中的焦点, 在此不展开描述。 

本研究共得到索囊藻 18S rDNA序列 4条、rbcL 

cpDNA序列 4条。基于 18S rDNA序列构建的系统发

育树显示本研究中的两株索囊藻与数据库中的索囊

藻聚于一支 ,  与葡萄藻 ( Botr yococcus )、胶球藻

(Coccomyxa)共同构成了共球藻纲的 CBC 分支, 其自

展支持值和后验概率分别为 58和 0.84。在 CBC分支 
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图 3  基于本研究获得的 8条索囊藻克隆序列预测的 ITS2二级结构。共有四条臂, 分别长为 32bp、27bp、81bp和 8bp 
Fig.3  The consensus secondary structure of ITS2 inferred from eight sequences clones. There are four Helix in length of 32bp, 27bp, 

81bp, and 8bp, respectively 

 

图 4  基于 18S rDNA序列构建的淡水针海绵的系统进化树 
Fig.4  The phylogram inferred from18S rDNA sequences of Spongillidae 

注: 节点处的数值分别表示分支的自展支持值和后验概率, 其中星号表示 100或 1.00。本研究中获取的错鄂和紫阳湖的海绵 18S rDNA

序列用灰色背景标出, 两条序列均位于针海绵科中 
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中, 本研究所用到的索囊藻序列均聚于一支, 其自展

支持值和后验概率分别为 96和 1.00(图 5)。本研究中, 

依据 rbcL 序列进行的进化分析显示索囊藻均聚于一

支, 其自展支持值和后验概率分别为 100 和 1.00(图

6)。然而, 基于 rbcL 的进化分析得出的共球藻纲的拓

扑结构与基于 18S rDNA 的拓扑结构有较大差异。在

rbcL 序列构建的进化树中, 索囊藻单独聚于一支与其

它的共球藻纲的支系(诸如小球藻目、渡边分支、共球

藻目和溪菜分支等)较早地分离; 但在 18S rDNA 序列

构建的进化树中, 索囊藻与胶球藻和葡萄藻聚于一支。 

 

图 5  基于共球藻纲 18S rDNA序列构建的系统进化树 
Fig.5  The phylogram based on 18S rDNA sequences of Trebouxiaphyceae 

注: 节点处的数值显示了最大似然自展支持值和贝叶斯后验概率, 其中星号表示 100或 1.00。索囊藻属与胶球藻属作为姊妹支构成了共

球藻纲的 CBC分支, 支持值为 100/1.00。本研究中获取的序列用灰色背景标出 
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图 6  基于共球藻纲 rbcL cpDNA序列构建的系统进化树 
Fig.6 The phylogram based on rbcL rDNA sequences of Trebouxiaphyceae 

注: 节点处的数值显示了最大似然自展支持值和贝叶斯后验概率, 其中星号表示 100或 1.00。索囊藻属较早地与其它共球藻纲支系分离

单独聚为一支, 支持值为 100/1.00。灰色标记的为本研究获取的 rbcL cpDNA序列 

 
3  讨论 

在球状绿藻类群中 , 仅仅依靠显微形态来进行

属种水平上的鉴定具有很大的缺陷和局限性, ITS2二

级结构对于解决种属水平的球状绿藻较为有效

(Coleman, 2007; Luo et al, 2010; Buchheim et al, 2011; 
Pröschold et al, 2011; Friedl et al, 2012; Krienitz et al, 
2012; Leliaert et al, 2012)。这一观点在本研究中得到

证实。由于胶球藻科中的各个属在显微形态下基本差

别不大 , 对该科种类的鉴定往往依靠繁殖生物学的

特征和超微结构特征以及分子特征。因此, 我们认为

索囊藻属中其它各种的系统发育位置仍旧需要进一

步的研究。 

在共球藻纲中 , 各个支系的系统发育位置仍旧

充满争议(Smith et al, 2011; Leliaert et al, 2012; Marin, 
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2012; Jeong et al, 2014; Lemieux et al, 2014; Orsini et 
al, 2016)。同时, 部分研究显示共球藻纲的并不是一

个单系类群(Fučíková et al, 2014; Sun et al, 2016)。这

些看似矛盾的结论可能主要是由基于核基因分子标

记得出的进化分析结论与基于细胞器(质体或线粒体)

基因组(或分子标记)不一致造成的(Pröschold et al, 

2007; Leliaert et al, 2012)。本研究中也出现了这一现

象, 即基于 18S rDNA和 rbcL cpDNA得出的共球藻

纲的进化树具有不一致的拓扑结构。有学者认为这一

问题的根源在于质体基因与核基因所面临的不同的

进化压力(Smith et al, 2011; Jeong et al, 2014; Orsini et 

al, 2016)。总体而言, 我们推测共球藻纲的多数类群

或支系其核基因进化速率与叶绿体基因的进化速率

维持着相对稳定; 然而在一些特殊类群中, 如气生性

的或内共生性的球状绿藻 , 它们的特殊生境使得它

们的叶绿体基因或核基因面临更大的进化压力 , 进

而表现出与二者之间有较大的进化速率。这表现在进

化分析上就可能得出核基因与叶绿体基因不一致的

拓扑结构。在本研究中的两株索囊藻均为内共生性的, 

同时本研究中所用有详尽生境描述的索囊藻序列也

均为内共生性。这表明针海绵与索囊藻可能是专一性

共生。同时也在一定程度上支持了上述观点, 即针海

绵将索囊藻吞噬牧植后其叶绿体基因或核基因表达

速率可能升高 , 进而表现为与其它共球藻纲支系不

同的进化速率; 在拓扑结构上(基于核基因和质体基

因的进化分析)这有可能表现为索囊藻处在不同的系

统发育位置。 

对索囊藻属进行系统的分类学研究比较困难 , 

这主要是因为索囊藻属内的物种采集较为困难。最近

报道的索囊藻均为内共生性的种类, 且通过 ITS2 二

级结构预测显示均为寄生索囊藻。可以说, 目前为止

经过较为系统鉴定(包含有相应分子标记如 18S 和

ITS rDNA、rbcL和 tufA cpDNA等)的索囊藻仅有其

模式种寄生索囊藻。已有描述的索囊藻属的种类在经

过分子鉴定之后其分类可能会有进一步的革新。总体

来讲 , 绿藻门中包括索囊藻在内的球状绿藻的分类

系统正处在急速的变革中。先前根据形态性状建立的

种属需要较为全面的分子系统发育验证 , 进而确定

其系统发育位置; 此外, 球状绿藻存在较大的隐性多

样性 , 大量标本的采集和多种鉴定手段结合的多相

方法对于解决这个问题可能较为有效。 
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THE ENDOSYMBIOTIC GENUS CHORICYSTIS (TREBOUXIOPHYCEAE),  
A NEW RECORD FROM CHINA 

ZHU Huan1,  SONG Hui-Yin1, 3,  WANG Qing-Hua1, 3,  HU Yu-Xin1, 3  HU Zheng-Yu2,  LIU Guo-Xiang1 
(1. Key Laboratory of Algal Biology, Institute of Hydrobiology, Chinese Academy of Sciences, Wuhan 430072, China; 2. State key 

Laboratory of Freshwater Ecology and Biotechnology, Institute of Hydrobiology, Chinese Academy of Sciences, Wuhan 430072, China; 
3. University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China) 

Abstract    Two green freshwater sponge samples were collected from Nagtsang Tso, Tibet and Ziyang Lake, Hubei. 

The endosymbiotic algae were observed within sponge cells of both samples. The coccoid algae were identified as 

Choricystis parasitica based on morphological observation and phylogenetic analysis. The main results including: (1) both 

strains were broadly ellipsoid, with a size about 1.2—2.8µm in length and 0.8—1.5µm in width and the chloroplast were 

parietal without pyrenoid; (2) the phylogenetic analysis based on 18S rDNA and rbcL cpDNA showed that the two strains 

were nested in the family Coccomyxaceae, the genus Choricystis; (3) The two strains shared a same ITS2 secondary 

structure with the type species, Choricystis parasitica. This paper first described the species Choricystis parasistica and 

the genus Choricysits in China, provided the morphological and molecular evidences of Chinese Choricystis specimens, 

and enriched the diversity of green algae in China with a useful reference about this group for further studies. 

Key words    coccoid green algae;  ITS2 secondary structure;  freshwater sponge;  Choricystis;  Phylogeny 
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