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摘要    南海北部湾海域近年来连年暴发球形棕囊藻赤潮, 严重威胁近海生态安全, 亟待探明赤潮

成因。球形棕囊藻是一种广泛分布于温带至热带海域的有害藻华微藻, 具有明显的种下遗传分化。

为了解北部湾海域球形棕囊藻的遗传多样性及其对赤潮藻种来源的指示意义, 本研究针对分离于北

部湾海域赤潮发生期间的 4株棕囊藻, 以核糖体 28S大亚基 rRNA基因(28S rDNA)D1—D2区和转录

间隔区(ITS区)为靶区构建克隆文库, 通过测序分析了北部湾海域球形棕囊藻的遗传多样性。结果表

明, 从北部湾分离的 4 株棕囊藻均为球形棕囊藻, 但不同年份分离的球形棕囊藻藻株之间存在明显

的遗传差异。部分球形棕囊藻藻株(PG2015和 PG2017)的不同克隆间也存在遗传差异, 这种遗传差异

在由单一藻细胞建立的克隆培养系中仍存在, 表明遗传差异是来自细胞内多拷贝的基因序列, 可能

源自不同地理种群球形棕囊藻之间的基因交流。与 ITS区相比, 28S rDNA D1—D2区能更好地反映

球形棕囊藻遗传多样性状况, 具有作为分子标记指示球形棕囊藻地理种群的潜力, 但仍需深入研究。

研究结果深化了对北部湾球形棕囊藻遗传多样性的认识, 有望为进一步解析北部湾海域球形棕囊藻

赤潮原因种来源提供判据。 
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棕囊藻(Phaeocystis globosa)是一类广温广盐性

的浮游微藻, 是海洋中重要的初级生产者(Kornmann, 

2011)。棕囊藻能产生二甲基丙磺酸(DMSP)和二甲基

硫(DMS), 对全球碳、硫元素的生物地球化学循环和

气候变化具有重要调控作用 (Charlson et al, 1987; 

Wassmann et al, 2005; Whipple et al, 2005)。部分棕囊

藻藻种具有复杂的异形生活史 , 可以游离单细胞和

囊状群体两种形态存在于海水中 , 每一形态又有其

独特的生理和生态特征(齐雨藻等, 2001) 。在已知的

棕囊藻藻种中 , 球形棕囊藻是一种常见的有害藻华

(harmful algal bloom)原因种, 它常以囊状群体形式形

成赤潮(Qi et al, 2004)。由于球形棕囊藻能够产生溶

血毒素 , 球形棕囊藻赤潮经常造成大量养殖动物死

亡(危蔚等, 2005)。球形棕囊藻赤潮主要出现在东亚

和东南亚近海海域、欧洲北海、阿拉伯海以及北美东

部海域(Schoemann et al, 2005)。从 20世纪 90年代起, 

球形棕囊藻赤潮在我国沿海开始出现 (Qi et al, 

2004)。1997年底至 1998年初, 福建省近岸海域首次

暴发大规模球形棕囊藻赤潮 , 导致大量养殖鱼类死

亡, 造成了巨大的经济损失(陈菊芳等, 1999; Qi et al, 

2004); 随后, 广东、海南和香港近海也陆续暴发棕囊

藻赤潮(黄天吾, 2012); 2004年至 2006年期间, 渤海

黄河口、天津和河北黄骅附近海域也暴发球形棕囊藻

赤潮(黄长江等, 1999; 曲凌云等, 2008)。近年来, 南
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海北部湾海域连年暴发球形棕囊藻赤潮 , 不仅对当

地水产养殖业、生态环境和海滨景观造成影响 , 大

量棕囊藻囊状群体还对沿海地区核电冷源系统构成

潜在威胁 , 亟待解析棕囊藻赤潮成因 , 为赤潮监测

和防控提供依据。藻种是赤潮形成的生物学基础 , 

对藻种的准确鉴定和遗传特征的研究是揭示赤潮成

因的重要途径之一。但是, 由于棕囊藻游离细胞微小, 

形态特征不明显, 而囊状群体形态特征变异较大, 因此

对棕囊藻的分类鉴定高度依赖分子生物学方法。 

随着分子生物学技术的发展, Medlin 等(1994)首

次从分子水平上把球形棕囊藻和波切棕囊藻 P. 

pouchetii区分开, 认为棕囊藻可能是一种暖水性起源

的全球广布种。球形棕囊藻作为暖水种主要分布于温

带至热带海域, 经过长时间的地理隔离, 已经形成不

同的地理种群 , 应出现种下遗传分化 (Lange et al, 

2002; Chen et al, 2003; Decelle et al, 2012), 曾有学者

怀疑球形棕囊藻是一个复合种 (species complex) 

(Lange, 1996; Lange et al, 2002; Vaulot et al, 1994), 
至少包括 3个物种(Medlin et al, 2007)。但目前对球形

棕囊藻的遗传多样性认识依然不清晰 , 有待于深入

研究。 

对于北部湾海域的棕囊藻, 通过对 2014 年 1 月

分离于广西钦州湾的棕囊藻藻株进行 18S rDNA部分

序列分析 , 可以将其鉴定为球形棕囊藻 (覃仙玲等 , 

2016), 但对该海域球形棕囊藻是否存在遗传多样性

并不清楚。此外, 开展球形棕囊藻的遗传多样性研究 

也有助于深化对棕囊藻囊状群体形成过程的认识。随

着分子生物学技术的发展 , 从基因水平进行系统进

化分析逐渐成为遗传多样性研究的主要手段。前期研

究发现, 18S rDNA和 28S rDNA基因、叶绿体 psaA

和 psbA基因, 以及RUBISCO基因间隔区等序列都较

为保守 , 适用于开展棕囊藻种上水平或属内种间的

分类学研究(王宁等, 2000; 陈月琴等, 2002; Chen et 

al, 2002, 2003; Lange et al, 2002; 陈丽芬等, 2003; 杨

泽民等, 2004a, b; 刘海林等, 2010)。与编码的核糖体

基因序列相比, 非编码的核糖体基因间隔区(ITS)进

化速率更快 , 具有区分不同株系球形棕囊藻的潜力

(Lange et al, 2002; Chen et al, 2003; 刘海林等, 2010)。

因此 , 本文针对多株分离于北部湾海域的球形棕囊

藻藻株, 通过构建 28S rDNA和 ITS区序列克隆文库, 

分析了球形棕囊藻的遗传多样性状况 , 为深入探讨

球形棕囊藻赤潮成因提供依据。 

1  材料及方法 

1.1  藻株分离培养 

在 2014年冬至 2017年春广西北部湾棕囊藻赤潮

暴发期间 , 采集含有棕囊藻囊状群体的表层海水带

回实验室内, 挑取单个囊体, 用无菌海水洗去囊体表

面附着的杂质, 以无菌注射器抽取囊体内液, 添加至

L1 培养基 (不含 Na2SiO3)中培养。培养温度为

(18±1)°C, 光照度为 50mol, 光暗比为 14h︰10h。实

验所用藻株的相关信息如表 1所示。 

表 1  实验藻株的分离地、分离时间和方式 
Tab.1  The time, place, and method of the Phaeocystis strains isolation 

藻株 分离日期 分离地点 分离方式 

PG2015 2014年冬至 2015年春  广西北部湾 单个囊体培养 

PG2016 2015年冬至 2016年春  广西北部湾 单个囊体培养 

PG2017 2016年冬至 2017年春  广西北部湾 单个囊体培养 

PG2017FM 2016年冬至 2017年春  广西北部湾 
挑取 PG2017囊体内的单

个细胞进行克隆培养 

 
1.2  基因组 DNA提取和 PCR扩增 

取球形棕囊藻各藻株对数生长期藻液各 10mL, 

分别过滤至孔径为 0.4μm 聚碳酸酯滤膜(Millipore, 

USA)上, 过滤时控制真空泵压力不高于 0.4kPa 以避

免藻细胞破裂, 过滤后滤膜于–80°C 保存。采取改良

的十六烷基三甲基溴化铵 (Hexadecyl trimethyl 

ammonium Bromide, CTAB) 进 行 DNA 提 取

(Winnepenninckx et al, 1993)。将膜样置于 700μL 

CTAB 裂解缓冲液中 , 加入 2μL 蛋白酶 K(浓度为

500mg/mL), 于 65°C温浴 90min; 加入 700μL酚/氯仿

/异戊醇溶液(25:24:1; V:V:V)抽提, 去除上清液; 再加

入 600μL氯仿/异戊醇溶液(24:1; V:V)抽提两次, 去除

上清液; 加入 600μL预冷的异丙醇混匀, 于 4°C沉淀

过夜; 离心后去除上清液后, 用预冷的 70%乙醇清洗

沉淀两次; 室温晾干后加入 50μL TE 溶液溶解沉淀, 

置于 4°C下保存。 
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以 28S rDNA D1—D2 区和 ITS 区为靶区进行

PCR扩增。核糖体 28S rDNA D1—D2区序列扩增引

物为 LSU-F2 (5′-ASAGYCGCCTCCTGAATTGTAGT 

C-3′) 和  LSU-R3 (5′-TCGAGCTTGCCACTCTAGTA 

CTC-3′); ITS区扩增引物为 Euk P18S (1705-)-F (5′- 

GCCGGACGCGACGCTCC-3′) (Lange et al, 2002)和

ITS-2R (5′-GCTTATTGATATGCTTAAGTTCAGCGG
GT-3′) (Blomster et al, 1998)。PCR反应条件均为 98°C

预变性 2min, 98°C变性 20s, 52°C退火 20s, 72°C延伸

30s, 30个循环后, 72°C延伸 5min。用 1%琼脂糖凝胶

电泳检测 PCR扩增产物。 

1.3  克隆文库构建和测序 

将 PCR产物与 T载体按摩尔比 7︰1混合, 补水

至 5μL, 于 37°C 连接 10min; 将连接产物加入 50μL

大肠杆菌感受态细胞中, 冰浴 30min; 42°C 热激 30s

后, 迅速于冰上放置 2min, 加入 250μL无氨苄培养液, 

于 37°C 摇菌 1h; 离心去上清, 剩余约 100μL 菌液, 

加入 8μL IPTG和 40μL X-GAL, 将菌液均匀涂在含有

氨苄的培养基上, 37°C 培养过夜。每个文库选择 20

—30 个阳性克隆送至上海生工生物技术有限公司进

行 两 端 测 序 。 所 得 序 列 用 Invitrogen 软 件

ContigExpress程序手动拼接和碱基校正。 

将拼接的序列于 GenBank进行 BLAST搜索, 确

定同源性最高的物种。从 NCBI数据库中下载现有球

形棕囊藻 28S rDNA D1—D2区和 ITS区序列, 结合测

序获得 4 株藻株序列, 通过 MEGA7.0 软件以最大似

然法 (maximum likelihood, ML)构建系统进化树

(bootstrap=1000), 选 择 近 缘 种 南 极 棕 囊 藻 P. 

antarctica和波切棕囊藻 P. pouchetii作为外群。 

2  结果 

2.1  棕囊藻藻种鉴定 

对分离于北部湾海域的棕囊藻藻株分别构建 28S 

rDNA D1—D2 区和 ITS 间隔区序列克隆文库, 通过

测序共获得 28S rDNA D1—D2 区序列 81 条, 其中

PG2015藻株 25条, PG2016 藻株 30条, PG2017藻株

26条; ITS区序列共 73条, 其中 PG2015藻株 21条, 

PG2016 藻株 26条, PG2017藻株 26条。通过 BLAST

在线比对, 所得到的 28S rDNA D1—D2区和 ITS区同

源性最高的序列均为球形棕囊藻。通过最大似然法构

建的 28S rDNA D1—D2区和 ITS区系统进化树中, 北

部湾棕囊藻的序列与其它海域分离的球形棕囊藻聚

成一簇, 远离其近缘种南极棕囊藻和波切棕囊藻(图

1, 图 2)。这些结果表明 2015 年至 2017 年分离于北

部湾的 4 株棕囊藻均为球形棕囊藻。另外, GenBank

中 3株未定种(EU502882, JX660940, KT390023)也可

初步判定为球形棕囊藻(Decelle et al, 2012)。 

2.2  北部湾海域球形棕囊藻的遗传多样性 

将分离于北部湾的球形棕囊藻藻株 PG2015、

PG2016 和 PG2017 的 28S rDNA D1—D2 区序列与

GenBank中下载的球形棕囊藻序列, 用最大似然法构

建系统进化树(图 1), 所有球形棕囊藻序列聚成四簇, 

可看出球形棕囊藻不同株系之间和同一株系内均存

在遗传差异。其中 PG2016藻株的全部 30条 28S rDNA 

D1—D2 序列间没有任何碱基差异, 它们与 PG2015

藻株的 4条序列和 PG2017藻株的 5条序列聚在一起, 

与这些序列亲缘关系最近的是 PG2015藻株的 2条序

列和 PG2017 藻株的 4 条序列, 以及 3 株分离于欧洲

近海、1株分离于日本近海以及 1株分离于不明海域

的球形棕囊藻藻株, 这些序列聚成第一簇。PG2015

藻株的 2 条序列、PG2017 藻株的 4 条序列与 1 株分

离于中国南海的藻株(KT390023)序列完全一致 , 它

们与 PG2015 藻株的另外 6 条序列、PG2017 藻株的

另外 5条序列, 以及分离于太平洋海域和中国近海的

3 株球形棕囊藻藻株共同构成第二簇。PG2015 藻株

的 10 条序列和 PG2017 藻株的 5 条序列与 2 株分离

于西北大西洋的藻株(JX660932 和 JX660933)聚成第

三簇, 其中 PG2015-6和 PG2015-9与其他序列仅有 1

个碱基差异。PG2015-23和 PG2017藻株的 3条序列

(PG2017-1, PG2017-5, PG2017-6)距离其它三簇较远, 

独立成为第四簇。 

对 ITS 区序列的分析(图 2)同样表明北部湾的球

形棕囊藻具有很高的遗传多样性。从三株球形棕囊藻

中得到的 73 条 ITS 区序列中仅有少部分序列完全一

致。基于 ITS区序列的系统进化树分成两大簇, 其中

PG2016的 26条序列与 2条分离于渤海的球形棕囊藻

(EU024766和 EU077557)聚在一起, 与 7 株分离于英

国近海的藻株 (GQ118975, GQ118976, GQ118972, 

GQ118976, GQ118974, GQ118977, GQ118973)亲缘关

系较近, 共同构成一大簇。在这一簇中, PG2016藻株

的 4条序列与渤海分离的 2株球形棕囊藻序列无任何

碱基差异。PG2015 和 PG2017 藻株的 ITS 区序列与

分离于中国南海 (AJ279504, AJ279505, KT390053, 

KT390022)、墨西哥湾(AJ279502和 AJ279503)和泰国

(AJ279501 和 AJ279500)的球形棕囊藻藻株共同形成

第二大簇, 这一簇中 ITS区序列多态性更高。 
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图 1  基于 28S rDNA D1—D2区序列信息构建的球形棕囊藻系统进化树(最大似然法) 
Fig.1  The unrooted maximum likelihood (ML) phylogenetic tree based on the sequences of 28S rDNA D1—D2 domain of P. globosa 

 
 
2.3  球形棕囊藻克隆培养株的遗传多样性 

对 PG2015、PG2016和 PG2017藻株的 28S rDNA

和 ITS区序列进行分析发现, PG2015和 PG2017藻株

的 28S rDNA D1—D2区序列存在遗传多样性。为进

一步解析球形棕囊藻遗传多样性来源, 从 PG2017 囊

体中挑取单个藻细胞培养获得克隆培养株 PG2017FM, 

分别针对其 28S rDNA D1—D2区和 ITS区进行序列

测定, 共获得 28S rDNA D1—D2区序列 28条, ITS区

序列 26条, 分别与 PG2017藻株的相应序列共同构建

最大似然法系统进化树(图 3, 图 4)。与图 1相似, 自

PG2017 藻株和 PG2017FM 藻株得到的 28S rDNA 

D1—D2 区序列同样形成四簇 , 每簇中都包含有

PG2017藻株和 PG2017FM藻株的序列(图 3)。这说明

球形棕囊藻 28S rDNA区的遗传多样性可能来自藻细

胞内多拷贝的 28S rDNA 序列。PG2017 藻株和

PG2017FM 藻株的 ITS 区序列系统进化树非常复杂, 

多态性很高(图 4), 也侧面反映了球形棕囊藻 ITS 区

序列的高变性。 
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图 2  基于 ITS区序列信息构建的球形棕囊藻无根系统进化树(最大似然法) 
Fig.2  The unrooted maximum likelihood (ML) phylogenetic tree based on the sequences of ITS region of P. globosa 

 

图 3  基于 28S rDNA D1—D2区序列信息构建的球形棕囊藻藻株 PG2017和克隆培养株 PG2017FM扩增序列的进化树 

(最大似然法) 
Fig.3  The unrooted maximum likelihood (ML) phylogenetic tree based on the sequences of 28S rDNA D1—D2 domain amplified from 

Phaeocystis globosa strains PG2017 and PG2017FM 
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图 4  基于 ITS区序列信息构建的球形棕囊藻藻株 PG2017和克隆培养株 PG2017FM扩增序列进化树(最大似然法) 
Fig.4  The unrooted maximum likelihood (ML) phylogenetic tree based on the sequences of ITS region amplified from P. globosa 

strains PG2017 and PG2017FM 
 

3  讨论 

3.1  球形棕囊藻遗传多样性与地理种群的关系 

大量研究表明球形棕囊藻具有遗传多样性。本研

究结果也发现不论是基于 28S rDNA还是 ITS区序列, 

北部湾海域的球形棕囊藻均具有较高的遗传多样性。

其中, PG2016藻株 28S rDNA序列仅有 1种核糖体型, 

而 PG2015 和 PG2017 藻株则存在 4 种核糖体型, 且

包含 PG2016 藻株的核糖体型, 存在遗传重叠现象, 

类似现象在其他海域的球形棕囊藻藻株中也有报道

(Lange et al, 2002; Chen et al, 2003; Medlin et al, 
2007)。而且 PG2017藻株的 4种核糖体型共存于由一

个藻细胞培养形成的克隆培养株(PG2017FM)中, 说

明其遗传多样性是来自杂合子的单细胞(图 1), 该株

系遗传物质可能经历多次基因融合。球形棕囊藻是一

种具有复杂异型生活史的物种(齐雨藻等, 2001), 存

在单倍体和双倍体交替或共存的生活阶段(Whipple 

et al, 2005; Peperzak et al, 2012), 有性生殖过程会引

起不同细胞间的基因交流和融合。球形棕囊藻广泛分 

布于受航运活动影响的温带至热带海域 , 不同地理

种群之间的有性生殖可能时常发生 , 从而导致不同

种群间的基因交流, 形成遗传多样性特征。目前对球

形棕囊藻不同株系以及同一株系的不同克隆间遗传

重叠现象和多态性没有深入揭示其原因 , 推测与不

同海域种群间的基因交流和有性繁殖促进基因融合

有关。但是与球形棕囊藻不同, 南极棕囊藻中很少见

到如此强烈的种内遗传重叠现象 , 可能与南极海域

受人类活动影响很小有关 , 其遗传进化关系主要与

德雷克海峡 (Drake passage)形成和南极绕极流

(Antarctic Circumpolar Current, ACC)相关(Lange et al, 

2002; Medlin et al, 2007)。以往研究中也曾发现同一

株系球形棕囊藻种的 ITS区序列存在多态性(Chen et 

al, 2003; Lange et al, 2002), 极有可能也是基因高度

杂合的体现(Medlin et al, 2007)。 

目前 , 对于球形棕囊藻遗传多样性与其地理种

群之间的关系尚未形成明确认识。总体而言, 来源于

同一海域的藻株序列差异小, 亲缘关系较近(Lange et 
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al, 2002; Chen et al, 2003;曲凌云等, 2008; 刘海林等, 

2010), 本文的结果也支持这种认识(图 1, 图 2)。但是, 

本研究也发现分离于日本近海的藻株 JX660937 并未

与分离于太平洋海域和中国近海的球形棕囊藻藻株

(KT390022、KT390023、JX660936和 JX660940)聚在

一起 , 反而与欧洲海域的球形棕囊藻亲缘关系更近 

(图 1), 类似结果在以往研究中也有报道(Decelle et al, 

2012), 有可能反映了球形棕囊藻的不同地理种群在

自然或人为因素影响下的迁移或入侵。 

本文发现不同株系的球形棕囊藻 28S rDNA 

D1—D2 区序列具有明显差别, 可见 28S rDNA 序列

不仅可以作为球形棕囊藻的种间分类依据 , 甚至有

可能具备种下分辨能力。但曾有研究认为棕囊藻的

28S rDNA 序列较保守, 适合种以上水平的分类, 不

宜用于种间或种下水平研究(杨泽民等, 2004b)。究其

原因, 可能是以往研究通常采用对 28S rDNA PCR产

物直接测序的方法 , 导致非优势核糖体基因型序列

易被掩盖 , 而本文采用的克隆文库方法有利于发现

多种基因型(图 3)。在现有分子标记中, 18S rDNA、

叶绿体 psaA和 psbA 基因以及 RUBISCO基因间隔区

序列都较为保守 , 不适合作为种下遗传多样性的标

记(王宁等, 2000; 陈月琴等, 2002; 陈丽芬等, 2003; 

杨泽民等, 2004a, 2005); 而 ITS区序列变异度高, 也

不适合作为种下遗传多样性的标记(Lange et al, 2002; 

Medlin et al, 2007)。基于本文的研究结果, 球形棕囊

藻 28S rDNA D1—D2区序列具有作为分子标记指示

球形棕囊藻地理种群的潜力, 但仍需深入研究。此外, 

基于全基因组的分子标记目前已被用于物种遗传多

样性与地理种群的关系研究。这些分子标记有利于对

基因杂合度进行分析 , 基因杂合度被认为是度量种

群变异的一个重要参数 , 对生活史过程中兼有有性

繁殖与无性繁殖的球形棕囊藻而言 , 基于全基因组

的分子标记是研究其物种遗传多样性和种群遗传变

异的重要工具。另外, 单亲遗传的一些细胞器, 如叶

绿体和线粒体的基因组/基因, 能够排除因有性生殖

过程带来的影响 , 也可作为球形棕囊地理种群与遗

传多样性研究的备选分子标记。随着第二代测序技术

兴起的系统基因组学(phylogenomics), 使得分子系统

学分析从对有限数量的几个基因提升到对成百上千

个基因的系统学分析 , 有望更全面的解析遗传多样

性与地理种群的关系(Posada, 2016)。 

3.2  北部湾海域球形棕囊藻遗传多样性及其对藻种

来源的指示意义 

自 1997 年底我国东南沿海海域首次暴发大规模

球形棕囊藻赤潮以来(陈菊芳等, 1999), 南海海域已

逐渐成为球形棕囊藻赤潮的重灾区(黄天吾, 2012)。

2004 年至 2006 年期间, 渤海黄河口附近海域、天津

近岸海域和河北黄骅附近海域也暴发球形棕囊藻赤

潮(黄长江等, 1999; 曲凌云等, 2008)。曾有报道我国

近海存在多个球形棕囊藻地理株(李亚男等 , 2012), 

但这些株系划分多是根据赤潮暴发时间与地点 , 并

没有深入探究其遗传关系。对于北部湾的球形棕囊藻

赤潮 , 是由本地种群形成还是外来种群引发也缺乏

清晰的认识。本文研究发现, 不论是基于 28S rDNA

序列还是 ITS序列分析结果, 2016年球形棕囊藻赤潮

期间分离的藻株 PG2016 都明显有别于 2015 年和

2017年分离的藻株 PG2015和 PG2017。PG2016与分

离于大西洋的藻株亲缘关系近(图 1), 与 2006年分离

于渤海的球形棕囊藻藻株也有相近的亲缘关系 (图

2)。以往研究中也发现渤海的球形棕囊藻与分离于美

国大西洋沿海的株系亲缘关系密切(曲凌云等, 2008)。

而基于 ITS区序列, PG2015和 PG2017藻株则与分离

于中国南海、泰国近海和墨西哥湾海域的棕囊藻藻株

亲缘关系相近。这是否意味着北部湾海域的球形棕囊

藻赤潮可能有不同的起源呢？ 

北部湾地处于南海西北部, 是一个三面靠陆、南

面毗邻南海的半封闭海湾。北部湾的环流由外海高盐

水、次高盐水构成的外海流系和沿岸低盐水构成的沿

岸流系组成(苏纪兰, 2005)。北部湾海域常年存在气

旋式环流, 潮致环流、密度流和风是驱动环流的主导

因素(陈振华, 2014; 侍茂崇, 2014)。此外, 琼州海峡

水常年自东向西流入北部湾 , 也是构成北部湾海域

气旋式环流的重要组成部分(Shi et al, 2002), 有研究

发现雷州半岛东岸及海南岛北岸的陆源输入可随海

峡流进入北部湾(吴敏兰, 2014)。北部湾存在多处上

升流区域 , 在北部湾东北部海域有沿等深线自西南

向东北的上升流(陈振华, 2014)。同期调查发现北部

湾海域秋季上升流区浮游植物丰度较高 , 推测与上

升流的影响有关(赵越等, 2019)。这些研究表明, 北部

湾海域的球形棕囊藻既有可能来自本地种群 , 也有

可能随琼州海峡水或上升流从广东沿海或南海外海

输入。广东沿海是球形棕囊藻赤潮高发海区, 从 1997

年起开始出现球形棕囊藻赤潮(李亚男等, 2012)。因

此 , 广东沿海的球形棕囊藻极有可能通过琼州海峡
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进入北部湾。此外, 南海西部越南近海也是球形棕囊

藻赤潮的多发海域, 每年 8—9 月份是球形棕囊藻赤

潮的高发期, 与该海域的上升流明显相关(Doan et al, 

2008; Hai et al, 2010)。因此, 在北部湾外部南海海域

的球形棕囊藻也有可能随上升流被携带输入北部湾

海域。 

藻种是赤潮暴发的生物学基础 , 揭示藻种来源

不仅有助于阐明赤潮形成机制 , 也可以为针对性地

开展赤潮监控提供依据。本文研究结果为进一步梳理

北部湾海域球形棕囊藻的遗传多样性提供了重要的

基础信息 , 也为深入探究球形棕囊藻遗传多样性与

其地理种群之间的关系 , 筛选具有地理种群指示作

用的分子标记提供了方法依据 , 有望为进一步解析

北部湾海域球形棕囊藻赤潮原因种来源提供判据。 

4  结论 

针对 2015年至 2017年分离于北部湾海域的 4株

球形棕囊藻藻株, 分别构建其 28S rDNA D1—D2区

和 ITS区克隆文库, 通过测序分析了球形棕囊藻的遗

传多样性状况, 得到主要结论如下:  

(1) 根据 28S rDNA D1—D2区和 ITS区序列信息, 

从北部湾分离的 4株棕囊藻均为球形棕囊藻。球形棕

囊藻存在明显的遗传多样性 , 不同年份分离的球形

棕囊藻藻株之间存在明显的遗传差别。 

(2) 部分球形棕囊藻藻株(如 PG2015和 PG2017)

的不同克隆间存在遗传差异 , 这种差异在由单一藻

细胞建立的克隆培养系中仍然存在 , 表明遗传多样

性是来自细胞内多拷贝的基因序列 , 可能源于不同

地理种群球形棕囊藻之间的基因交流。 

(3) 与 ITS区相比, 28S rDNA D1—D2区能够更

好地反映球形棕囊藻遗传多样性状况 , 有作为分子

标记指示球形棕囊藻地理种群的潜力。 

 
致谢    厦门大学近海海洋环境科学国家重点实验

室提供了从北部湾海域分离的球形棕囊藻 PG2017 藻

株, 谨致谢忱。 
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Ocean Mega-Science, Chinese Academy of Sciences, Qingdao 266071, China) 

Abstract    Red tides of Phaeocystis globosa were recorded in the Beibu Gulf, the South China Sea in the last five years, 

posing significant impacts on marine environment and ecosystems. P. globosa is a major red-tide causative species, 

distributes from temperate to tropical waters around the world, and features rich intraspecies genetic diversity. To 

understand the status of genetic diversity of P. globosa in the Beibu Gulf and its potential role to reveal the origin of 

red-tide-forming P. globosa, four strains of Phaeocystis were isolated from the gulf during Phaeocystis blooms from 2015 

to 2017 and examined. Targeting at the 28S ribosomal rRNA gene (28S rDNA) and the ITS region, clone libraries were 

established for the four strains of P. globosa and sequenced. Based on the phylogenetic analysis of the 28S rDNA D1—D2 

region and ITS region, all of the four strains of Phaeocystis could be identified as P. globosa, and significant genetic 

diversity was revealed in P. globosa. Strains isolated at different years from the Beibu Gulf had different genetic 

information. High genetic diversity was found not only among strains of P. globosa but also within a clone culture 

established from a single cell of P. globosa. It implies that the genetic diversity of some P. globosa strains exists within 

multiple copies of targeted genes within a single cell, which is probably due to the gene exchange among different 

geographical populations of P. globosa. Compared to the ITS region, the 28S rDNA D1—D2 region is a better choice to 

represent the intraspecies genetic diversity of P. globosa. The results primarily revealed the genetic diversity of P. globosa 

in the Beibu Gulf and will provide important clues of the origination of bloom-forming P. globosa in the Beibu Gulf. 

Key words    Phaeocystis globosa;  genetic diversity;  harmful algal bloom;  the Beibu Gulf 

 


