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摘要:随着分子生物学技术发展与病毒基因组测序的推进，对地球上数量最大且广泛存在的病毒及其基因多
样性的研究备受科学家们关注。迄今为止，仍未发现类似于细菌 16S rDNA 和真菌 18S rDNA 的病毒通用分
子标记，但利用病毒某些家族的保守氨基酸序列设计简并性引物可研究环境中病毒多样性，并取得了一系列
突破性成果。本文以编码噬藻体壳组装蛋白基因 g20 为目标，综述了噬藻体在海洋、湖泊和稻田中噬藻体基
因多样性的研究进展，讨论了噬藻体 g20 基因分布与生存环境的相关性，发现不同的自然环境中都存在着独
特的类群。同时指出了针对环境中噬藻体 g20 基因研究存在的问题及未来研究发展的趋势。
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病毒是地球上最为丰富的生命体，它在自然环
境中丰度大，且多样性丰富，引起世界各国科学家们
的兴趣［1］。病毒通过裂解其寄主来调节环境中微
生物的物种多样性、群落分布及群落结构，影响地球
生物圈营养物质循环，在生物地球化学循环中起到
重要的作用［2 － 4］。与环境中其它有细胞结构的微生
物遗传多样性不同，对环境中病毒基因多样性的研
究困难很大。因为到目前为止，尚未在病毒中发现
诸如原核生物 16S rDNA 和真核 18S rDNA 的共有
保守序列，用于遗传多样性研究。但最近研究发现，
一些噬菌体家族的结构或功能蛋白质氨基酸片段序
列高度保守，利用这些保守序列设计简并性引物，可

直接 PCR 扩增出不同噬菌体家族基因序列，进而对
自然环境中噬藻体遗传多样性及系统进化等方面进
行研究。这些基因包括编码噬藻体壳组装蛋白的
g20 基因［5］、T7 型噬菌体 DNA 合成酶 pol 基因［6］、
噬藻体编码光合蛋白 D1 的 psbA 基因［7］以及 T4 型
噬菌体主要壳蛋白的 g23 基因［8］。前文对自然环
境中 T4 型噬菌体 g23 基因多样性研究进展已进行
了综述［9］，本文以编码噬藻体衣壳组装蛋白基因
g20 为分子标记，综述近年来海洋、湖泊和稻田等环
境中噬藻体该基因多样性的研究进展，目的进一步
明晰噬藻体的生态学作用及其与寄主的关系，促进
藻类病毒生态学研究发展。
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1 蓝藻及噬藻体

蓝藻是一类原核光合自养生物，广泛分布在不
同的自然环境中。作为初级生产力蓝藻在全球碳循
环中起重要作用，水环境中碳固定量的 20% － 80%
主要来自于蓝藻［10］。一些蓝藻具有固氮功能，在氮
循环中也具有重要作用，尤其在寡营养的海洋环境
中［11］。土壤中生存的蓝藻可提高土壤肥力，使作物
增产［12］。蓝藻还是荒漠生境结皮的主要生物，在防
止荒漠土壤表面侵蚀、保持土壤水分、改善土壤养分
等方面起到重要作用［13］。蓝藻具有好的作用一面，
也具有不好的一面。某些蓝藻菌株可产生蓝藻毒
素，对其它生物具有毒性，蓝藻的大量繁殖在淡水水
体中形成“水华”，在海洋中形成“赤潮”，威胁到环
境生态安全。海洋生境中的蓝藻主要以单细胞蓝
藻，如 聚 球 藻 ( Synechococcus ) 和 原 绿 球 藻
(Prochlorococcus)为主［14］，而淡水环境中蓝藻主要
以丝状蓝藻为主要存在形式［15］。

侵染蓝藻的病毒称为蓝藻病毒，也称为噬藻体。
噬藻 体 的 研 究 始 于 20 世 纪 60 年 代，1963 年
Safferman 和 Morris［16］成功分离出第一株噬藻体
LPP，其 寄 主 是 鞘 丝 藻 ( Lyngbya )、织 线 藻
(Plectonema)、席藻 ( Phormidium)。之后其他学者
从污水沟、池塘、稻田等水体中分离获得多株噬藻
体，并对其形态、大小等生物学特性及与宿主相互关
系进行了研究［17 － 18］。此阶段对噬藻体的研究着重
于对其分离、生物学和生态学特性的研究。不同环
境下蓝藻菌群多样性存在着差异，噬藻体除影响其

寄主菌群组成外，还可通过基因重组或溶源性转化
影响着寄主遗传多样性［4，19］。噬藻体均是 dsDNA
病毒，按其病毒颗粒的形态可分为肌尾病毒科
(Myoviridae)、短尾病毒科(Podoviridae)和长尾病毒
科(Siphoviridae)［20］。噬藻体作为一类不可忽视的
战略生物资源，对其新菌株的探索、遗传多样性及其
群落结构组成的研究，有助于人们更清楚地认识现
有生物资源状况，明晰生物进化及其在生态系统中
的作用，从而为采取更为适当的保护策略和合理利
用现有资源提供理论指导［21 － 22］。近 20 年来，随着
分子生物学技术及噬藻体基因组测序的发展，学术
界对噬藻体遗传多样性的研究取得了显著性的进
展。

2 噬藻体遗传基因多样性研究的分子
标记———g20 基因

g20 基因是编码大肠杆菌 T4 型噬菌体衣壳组
装蛋白基因的同源物，已被广泛用于噬蓝藻肌尾科
病毒多样性的研究［5，23 － 38］。用于 g20 基因 PCR 扩
增的引物有很多(表 1)，这些引物的扩增范围、扩增
片段大小和简并性存在一定差异。1998 年，Fuller
等［23］首次依据 S-PM2，S-WHM1 和 S-BnM1 三株噬
藻体 g20 基因的保守序列设计简并性引物 CPS1 /
CPS2，对环境中噬藻体丰度进行监测，但此对引物
因扩增片段较小(165 bp)无法对 g20 基因序列进行
系统发生分析。2002 年，Zhong 等［5］设计出引物
CPS1 /CPS8，成功地从噬藻体分离株和环境病毒浓
缩物样品中获得 g20 基因，扩增片段长度 592 bp，可

表 1．研究噬藻体分子标记 g20 基因的 PCR 引物
Table 1． Primers sets of g20 gene as a molecular marker for study of cyanophage diversity

Primers set Sequence * (5'→3') PCR condition Fragment length / bp Reference

CPS1 /CPS2
GTAGWATTTTCTACATTGAYGTTGG
GGTARCCAGAAATCYTCMAGCAT

94℃ 5min; 94℃ 1min，55℃ 1min，72℃
1min (35cycles) ; 72℃5min

165 ［23］

CPS1 /CPS4
GTAGWATTTTCTACATTGAYGTTGG
CATWTCWTCCCAHTCTTC

94℃ 2min; 94℃ 45s，30℃ 45s，72℃ 1min
(32 cycles) ; 72℃ 4min

430 ［24］

CPS1 /CPS8
GTAGWATTTTCTACATTGAYGTTGG
AAATAYTTDCCAACAWATGGA

94℃ 3min; 94℃45s，50℃ 1min，ramping at
0. 3℃ / s 73℃1min (35cycles) ; 73℃ 4min

592 ［5］，［24］

CPS4＊＊/G20-2
GTAGAATTTTCTACATTGATGTTGG
SWDAAATAYTTICCRACRWAKGGATC

94℃ 1. 5min; 94℃ 15s，46℃ 15s，72℃ 45s
(35cycles) ; 72℃ 5min

592 ［25］

CPS1. 1 /CPS8. 1
GTAGWATWTTYTAYATTGAYGTWGG
ARTAYTTDCCDAYRWAWGGWTC

96℃ 1min; 96℃ 10s，35℃ 30s，72℃ 20s
(35cycles) ; 72℃ 10min

592 ［31］

* The degenerate nucleotide in the table indicated as，D:G /A /T; Y:C /T; M:C /A;H: A /T /C; R:G /A; S:G /C; W:A /T;I:inosine; K:G /T． ＊＊CPS4
is a non-degenerate primer which was derived from primer CPS1．
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进行系统发生分析。对分离到的不同类型噬菌体采
用该引物扩增发现，这对引物仅能扩增出噬蓝藻肌
尾病毒科的噬藻体，而对其他的长尾病毒科或短尾
病毒科及其他噬菌体不能获得。Marston 等［24］比较
了 3 对引物的扩增范围发现，CPS1 /CPS2 引物扩增
范围较 CPS1 /CPS4 和 CPS1 /CPS8 更加广泛。从引
物的简并性来讲，与非简并性引物比较，CPS1 具有
4 倍的简并性，CPS8 具有 12 倍简并性，G20-2 具有
256 倍的简并性，并且包含有一个吲哚残基，使
CPS4 /G20-2 这对 引 物 的 简 并 性 达 1024 倍［25］。
CPS4 /G20-2 和 CPS1. 1 /CPS8. 1 这两对引物是基于
引物 CPS1 /CPS8 衍生出来的，3 对引物扩增部位和
扩增产物长度相同，只是简并性不同［26］。

3 自然环境中噬藻体 g20 基因多样性

3. 1 海洋中噬藻体 g20 基因多样性
蓝藻是海洋生态系统初级生产的重要成员，所

以对噬藻体的研究一直是海洋生物学家研究的热点
课题。到目前为止，对噬藻体 g20 基因多样性的研
究主要集中在海洋生态系统，包括大西洋、极地海
洋、太平洋、加拿大不列颠哥伦比亚海湾、切萨皮克
海湾、波罗的海、马尾藻海及我国青岛近海海域等。
1998 年，Fuller 等［23］首次设计了引物 CPS1 /CPS2，
对海洋噬藻体 g20 基因进行 PCR 扩增，来定量监测
水体环境中的蓝藻病毒的丰度，拉开了对自然环境
中噬藻体基因多样性研究的帷幕。2002 年，Zhong
等［5］设计引物对 CPS1 /CPS8，成功地对海洋中分离
的噬藻体及自然环境中噬藻体集合体的 g20 基因进
行 PCR 扩增，系统发生分析表明海洋噬藻体基因多
样性丰富，彼此间亲缘关系比 T4 噬菌体更近些。在
得到的 9 个系统发生簇中，只有 3 个簇包括已分离
获得的噬藻体(Cluster Ⅰ、Ⅱ和Ⅲ)，而其它 6 个簇
中(ClusterA、B、C、D、E 和 F)均来自于环境样品中
的克隆序列。Marston 等［24］以 CPS1 /CPS2、CPS1 /
CPS4 及 CPS1 /CPS8 三对引物对罗德岛海域分离获
得的 36 个噬藻体菌株进行 PCR 扩增，系统发生分
析表明有 35 个噬藻体分布在 ClusterI、II 和 III 中。
Short 和 Suttle 等［25］以 CPS4 /G20-2 引物比较海洋水
体和淡水噬藻体 g20 基因多样性时发现，所有分离
到的蓝藻病毒与 22 个环境克隆(包括来源于湖泊
淡水 和 海 水 ) 聚 为 一 类，称 为 CSP ( Cultured

Synechococcus Phage)类群，其它的环境克隆分布在
多个进化分支上。Sullivan 等［26］以 CPS1. 1 /CPS8. 1
为引物，对分离的 38 株海洋噬藻体菌株的 g20 基因
进行研究，发现这些菌株均归为 CSP 类群。我国研
究者闫群等［27］以 CPS1 /CPS4 引物，采用 PCR-RFLP
方法调查了青岛近海海域噬藻体 g20 基因型的分布
情况，发现所得序列可分为两部分，一部分与其它海
洋生态系统一样都分布在 Cluster Ⅲ中，而另一部分
是青 岛 近 海 中 首 次 发 现 的 新 的 噬 藻 体 簇
(ClusterW)。以上研究表明，在不同海洋环境中都
存在着独特的噬藻体类群。

同一地点不同采样时期的噬藻体 g20 基因组成
存在动态变化。Marston 等［24］对罗德岛海域水体中
噬藻体分布进行 3 年的监测，发现夏季 g20 基因多
样性比冬季要多一些。对挪威海岸水体中的蓝藻病
毒群落采用 PCR-DGGE(变性梯度凝胶电泳)研究
发现，蓝藻病毒在春夏两季为一类群，而到秋季为另
一类群［29］。噬藻体在环境中的丰度种类的变化与
其宿主蓝藻体的多样性紧密相关。Wang 等［28］以
CPS1 /CPS8 引物，运用 PCR-T-RFLP( T 末端限制片
段长度多态性)对美国切萨皮克海湾 ( Chesapeake
Bay)中噬藻体病毒基因多样性研究发现，该水域噬
藻体季节性变化较空间性(深度)变化明显，季节性
变化与寄主细胞数量呈现更大相关性。 Sandaa
等［29］以 CPS1 /CPS2 为引物，采用流式细胞仪和实
时定量 PCR 对挪威海岸水体中聚球藻和噬藻体多
样性研究发现，两者之间全年共变化，在秋季数量达
到最大。Mühling 等［30］以 CPS4 /CPS5 引物，对亚喀
巴(Aqaba)海峡中聚球藻( ropC1 基因为分子标记)
和噬藻体丰度和多样性研究也发现，噬藻体 g20 基
因型和与聚球藻基因型存在着共变化现象，说明噬
藻体在控制与其共存的聚球藻菌群的丰度和多样性
方面起重要作用。此外，Jameson 等［31］对从大西洋
南北 8 个样点 10 个样品获得的 630 个噬藻体 g20
基因克隆子，与已发表的 786 个 g20 基因序列构建
的系统进化树分析发现，噬藻体多样性与原绿球藻
和聚球藻的多样性具有相关性。

有关噬藻体群落结构对环境因子响应研究结果
不尽一致。Frederickson 等［32］以 CPS4 /CPS5 为引
物，利用 PCR-DGGE 技术对加拿大不列颠哥伦比亚
海湾不同深度的噬藻体研究发现，温度和盐度不同
的水柱中噬藻体的群落结构不同，不同采样点和采
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样深度中噬藻体群落结构也存在着差异，这意味着
海洋水体中噬藻体菌群在空间上存在差异，可能与
其生 境 中 寄 主 菌 群 分 布 有 关。 Jameson 等 以
CPS1. 1 /CPS8. 1 引物研究发现噬藻体和其环境因子
(如总氮、亚硝态氮、硝态氮、磷酸盐、溶解氧、温度、
深度)无相关性［31］，但大量研究发现在海洋生态系
统中在各个采样点均存在各自特有的类群，如美国
切萨皮克海湾大部分 g20 基因型与开放性海洋水体
中的 g20 基因型不同［28］，在河口与开放性海洋环境
中噬藻体群落结构与组成均有独特的类群［5］。
3. 2 湖泊中噬藻体 g20 基因多样性

蓝藻也是湖泊生态系统的重要组成部分。与海
洋环境相比，对淡水湖泊中 g20 基因多样性研究相
对较少，主要集中在加拿大的卡尔特斯湖 ( Lake
Cultus)、智利域湖(Lake Chilliwack)、德国的康士坦
茨湖 ( Lake Constance)、法国的泊布尔热湖 ( Lake
Bourget)等湖泊中。Dorigo［33］以 CPS1 /CPS8 为引
物，采用克隆及 PCR-DGGE 技术从法国最大的自然
湖-泊布尔热湖得到 47 条噬藻体 g20 序列，划归为
35 种不同的噬藻体基因型，这些基因进一步归为 7
个遗传上不同的可操作分类单元(OTUs)，系统发育
分析发现一些 OTUs 与来源于海洋的序列关系近，
而另一些 OTUs 为淡水湖泊所特有。基于一些淡水
湖泊中 g20 基因与海洋环境亲缘关系近的事实，他
们认为一些海洋噬藻体与淡水噬藻体可能存在着共
同的起源。Wilhelm 等［34］以 CPS1 /CPS8 引物，对伊
利湖噬藻体基因多样性研究发现，该湖中广泛分布
着侵染海洋聚球藻 WH7803 的噬藻体，对分离获得
的噬藻体 g20 基因、湖泊水及商业船压舱水的扩增
产物分析发现，这些 g20 基因均与海洋噬藻体相关，
经系统发生分析也可形成一个独特的分枝，从而使
人们认为淡水系统中噬藻体可能和海洋系统中同样
重要。

Short 和 Suttle 等［25］采用引物 CPS4 /G20-2 比较
了海洋和淡水中噬藻体群落结构，构建的系统发育
树发现了 4 个新的类群，其中 2 个类群(Group J 和
GroupG) 完全来自于淡水水体，另外 2 个类群
(Group H 和 GroupK)则包括淡水和海洋中的序列。
来自不同环境中的 54 条序列中有 22 条分布在前面
提到的 CSP 群中，而对于 CSP 群外的一些 g20 序
列，他们认为其来源可能不是噬藻体。原因在于 3
条从大于 3000 m 深极地海洋水中获得的 g20 基因

序列没有分布在 CSP 群中，而在此环境中蓝藻的丰
度很低( ＜ 102 /mL)，所以推测这些 g20 序列有可能
来自于其它种类噬菌体，或者是 g20 基因在其它噬
菌体和噬藻体间可以水平转移。但是，到目前为止，
尚未从分离得到的非噬藻体噬菌体中采用 CPS1 /
CPS8 扩增得到 g20 基因序列的报道。以 g20 为遗
传标记在海洋水体的研究中发现其寄主和浮游病毒
的基因多样性呈现正相关［30］，水体中病毒和其宿主
的丰度也呈现正相关［2］，但是在淡水生态系统中，
尽管发现丝状蓝藻 Planktothrixrubescens 的数量在水
体中相对较高，但病毒菌群与其并未呈现明显的关
系［33］。可能存在着丝状蓝藻对噬藻体的抗性或 /且
所获得的 g20 基因序列仅属于单细胞蓝藻病毒。
Baker 等［35］采用引物对 CPS1 /CPS2 和 CPS1 /CPS8
对分离自淡水丝状蓝藻噬蓝藻肌尾病毒 AN-15、A-1
和 N-1 进行 PCR 扩增，但未能得到 PCR 产物，表明
侵染淡水环境丝状蓝藻的噬藻体可能不同于侵染单
细胞蓝藻的海洋噬藻体。此外，淡水湖泊中噬藻体
丰度的监测也取得了突破性进展，Matteson 等［36］利
用 CPS1 /CPS2 引物，采用定量 PCR 方法对北美五大
淡水湖中噬藻体丰度监测发现，该系统中噬藻体丰
度可达到 3. 1 × 106g20 基因拷贝 /mL，且夏季病毒
的总丰度高于冬季。
3. 3 稻田中噬藻体 g20 基因多样性

虽然稻田中生存着多种蓝藻，蓝藻在维持稻田
土壤肥力和稻田生态系统物种多样性上起到重要作
用，但针对稻田生态系统蓝藻病毒基因多样性研究
很少。王光华等［37］采用与海洋和湖泊研究相同的
方法，以 CPS1 /CPS8 为引物从日本一个稻田田面水
中扩增出 77 条不同核苷酸的 g20 基因序列。系统
发育分析表明，这些基因序列与已报道的噬藻体分
离株和来自海洋和湖泊水体中 g20 克隆聚类为 5 个
主要的进化簇(Cluster α-Cluster ε)。Cluster α 包括
稻田田面水在内从淡水环境下获得的 g20 基因，稻
田田面水中获得的 65%克隆分布在 Cluster α 中，且
形成 4 个独立的分支，被定名为 PFW-I-PFW-IV。
Cluster β 和 γ 有来自稻田、海洋和湖泊的 g20 克隆
组成。来自稻田田面水的部分克隆在该两簇中也分
别形成 2 个独立的分支，定名为 PFW-V 和 PFW-VI。
Cluster δ，亦即前面提到的 CSP 类群，包含所有分离
得到的海洋噬藻体和 9 个来自稻田田面水克隆，且
这 9 个 克 隆 在 Cluster δ 中 形 成 2 个 独 立 的
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subcluster，被定名为 CSP-FPW1 和 CSP-FPW2。鉴于
CSP 类群中的噬藻体主要是由侵染 Synechococuus 病
毒组成，而稻田田面水中在该类群中形成独立的分
支，表明其宿主在稻田田面水中也存在与海洋环境
中不同的 Synechococuus 菌群。总体而言，稻田田面
水中绝大多数 g20 克隆形成的几个特立的进化分
支，这些分支与淡水环境中 g20 序列亲缘关系近，而
与海洋环境中 g20 序列远。

蓝藻不仅生存于稻田水体中，也存在于稻田土
壤中［38］。2011 年，王光华等［39］进一步报道了 g20
基因在稻田土壤中的分布情况。研究者从 3 个地点
2 个采样时期稻田土壤中获得 69 个 g20 基因。对
获得的基因序列与已报道的序列构建的系统进化树
分析发现，稻田土壤中的 g20 克隆主要分布在

Cluster α、β 和 ε 中，在 Cluster β 和 ε 中分别形成了
3 个和 1 个新独立的进化分支，被定名为 PFS-Ⅰ、
PFS-Ⅱ、PFS-III 和 PFS-Ⅳ。来自稻田田面水中的
g20 克隆主要分布在 Cluster α 中，而来自稻田土壤
中的克隆主要分布在 Cluster β 中。稻田土壤中没
有克隆属于 CSP 类群。采用 UniFrac 软件进一步分
析发现，以 g20 基因序列表征的噬藻体群落结构在
稻田土壤和稻田田面水之间差异明显。且不同采样
地点和同一地点不同采样时间 g20 基因群集差异明
显，表明稻田土壤中噬藻体群落结构存在时间和空
间上的变化。图 1 显示了噬藻体 g20 基因在稻田土
壤、稻田田面水、淡水和海洋水体中的分布情况，表
明不同自然环境中噬藻体 g20 基因组成存在一定的
差异。

图 1． 稻田土壤、稻田田面水与海洋及其它淡水环境中噬藻体 g20 基因编码氨基酸序列构建的系统发育树
Figure 1． Unrooted phylogenetic tree comparing g20 amino acid sequences from environments of paddy soils，paddy floodwaters，marine waters and

freshwaters，as well as from isolated cyanophages of marine Synechococus and prochlorococcus． The red and yellow triangles indicate internal nodes with

at least 90% and 50% bootstrap supports，respectively． The size of circles at the end of branches is proportional to the number of clones / phages，and

the smallest，moderate and the largest circles represent one，two and four clones / phages，respectively．
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4 研究展望

到目前为止，利用 g20 基因已成功地对湖

泊［25，33］、河口［5］、池塘［25］、稻田［37 ，39］、海湾［26］、近海

海域［27，29］、开阔海域［31］及寡营养海域［5］中噬藻体

基因多样性进行了研究。大量研究发现，不同水域

间噬藻体 g20 基因多样性存在着一定差异，各自都

有独特的类群，这表明 g20 基因的分布与其存在的

环境有一定的关系。但上述研究均是基于对环境
eDNA 样品的解析，对于噬藻体与其宿主蓝藻之间

的对应关系还有许多不明之处。故此，采用传统分

离纯化方法结合分子生物学技术解析蓝藻和噬藻体

基因之间关系仍是值得深入研究的方向，尤其是淡

水环境中丝状蓝藻及噬藻体基因多样性关系可能更

为复杂。

尽管引物 CPS1 /CPS8 是被用来研究噬藻体 g20

基因最多的引物，但该对引物从环境样品中扩增得

到的 g20 基因是否全部来源于噬藻体是一个值得探

讨的问题。表 1 中引物均是基于分离自单细胞蓝藻
Synechococcus 和 Prochlorococcus 的噬藻体基因序列

而设计出来的。尽管 Deng 和 Hayes ［40］采用 CPS1 /

CPS2 引 物 对 成 功 地 扩 增 出 丝 状 蓝 藻
Planktothrixrubescens 病毒 P-Z1 的 g20 基因，但他们

未尝试采用 CPS1 /CPS8 引物也可以获得 g20 基因。

同样 Baker 等［35］采用引物 CPS1 /CPS2 和 CPS1 /

CPS8 对 3 种分离自丝状蓝藻的病毒进行 PCR 扩增

也未得到产物。最近，Lee 等［41］采用 DNA-SIP(DNA

稳定性同位示踪)技术研究发现，具有 g20 基因的

噬菌体可能不是来源于噬藻体，或噬藻体也可侵染

除蓝藻外的其它细菌。这种推测是否正确，尚需通

过采用 CPS1 /CPS8 扩增除噬藻体外的其它病毒予

以直接证明。但到目前为止，基于现有的数据和手

段，尚未有采用引物 CPS1 /CPS8 从其它噬菌体中获

得相应 g20 序列的报道，故认为该引物获得的 g20

基因源于噬藻体。

表 1 引物只能扩增出侵染蓝藻肌尾病毒科的噬

菌体，但在自然环境中长尾病毒和短尾病毒科的噬

藻体也常侵染蓝藻。对这些蓝藻病毒基因多样性的

研究，一方面需要设计出覆盖面更广的引物，另一方

面也需要结合其它蓝藻病毒的分子标记物，如 psbA

基因、psbD 基因和 pol 基因等对蓝藻-噬藻体系统进
行深入研究。此外，在过去的几十年，我国针对噬藻

体的分离及生理特性开展了相关研究，关于噬藻体
基因多样性的研究则刚刚起步，主要集中在青岛近

海域［27］、太平洋［6］等，且这些地区所采用的靶标基
因不同。对于其他生态系统中，如盐碱湖泊、稻田土

壤等，噬藻体基因多样性有待探讨。

从上述对不同自然环境中 g20 基因多样性研究

进展可以看出，环境中的噬藻体基因组成复杂多样，

而我国对噬藻体基因多样性研究刚刚起步，随着对
不同生态环境下噬藻体基因多样性及与其环境之间

的关系不断明晰，以及噬藻体其它结构和功能基因
逐渐明晰，对于明确噬藻体在控制蓝藻群落结构的

变化、及生物地球化学循化和生物进化中的作用具
有重要的意义。
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Abstract:With the development of molecular biological techniques and progress of sequencing virus genome，scientists pay
great attentions tothe genetic diversity of viruses，which are ubiquitous and abundant in natural environments． So far，no
universal genetic marker，analogous to 16S rDNA and 18S rDNAused for microbial communities exists throughout all
viruses． However，some family-specific genes encodingconserved amino acids have been proposed for the evaluation of
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marines，lakes and paddy fields and discussed the relationship between distribution of g20 gene of cyanophages and its
environments． Those studies showed that the distribution of g20 gene varied with environments and many unique clusters
were found in different natural environment． In final，several research issues and the future research tendencies for the
study of environmental g20 gene were also addressed in this paper．
Keywords: Cyanophage，g20 gene，virus ecology，marine，lake，paddy field
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