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基于分子生物学的不同环境因子影响水华藻类生长
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摘　 要　 近年来，水体富营养化引起的有害水华暴发已经成为全球性的环境问题．ＰＣＲ 技术和高通量技术的

发展及其在藻类研究领域中的应用，促进了藻类基因组学和转录组学的发展，丰富了藻类基因信息．从分子生

物学角度研究有害藻华频发和藻毒素产生的机理成为国内外的研究热点．本文对近年来从分子生物学角度研

究有害藻类产生的物理、化学及其他影响因素进行综述，总结不同环境因素对藻类生长和产毒影响的研究现

状及进展，有助于从基因表达及调控角度研究藻华的形成及藻类的产毒机制，阐明其与环境因子的关系，具有

显著的科学和实际意义．
关键词　 分子生物学， 生长， 产毒， 环境因素， 水体富营养， 藻华．
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近年来有害藻华（ｈａｒｍｆｕｌ ａｌｇａｌ ｂｌｏｏｍｓ，ＨＡＢｓ）发生的规模与频率不断增加，有害藻华产生的危害巨
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　 ７ 期 周燕平等：基于分子生物学的不同环境因子影响水华藻类生长和产毒的研究进展 １４７５　

大，其产生的毒素会危害人类的身体及水生动物，破坏生态平衡使鱼类资源受损，同时也使水体的其它

利用价值降低［１⁃２］ ．有害藻华的危害引起人们广泛的关注，许多科学家正在努力探索影响有害藻华形成

及毒素产生的环境因子［３］，实验室研究已经证明影响有害藻类生长和产毒的环境因子有：温度、光、水体

扰动、营养盐、微量元素及其它有机物等［４⁃５］ ．不同环境因子的变化能够从不同程度上影响有害藻类的生

长代谢，从而影响毒素的产生，其中，光和温度是藻类生长过程中必不可少的物理因素［６⁃８］；氮、磷是维持

藻类生长所必需的营养因子，尤其是氮元素参与毒素合成，从而直接影响了有害藻华形成的规模和程度

及藻毒素的产生［９⁃１０］；一些微量元素作为藻类生长过程中光合作用与呼吸作用的辅酶，间接影响藻类的

生长与产毒［１１⁃１２］；目前，一些其他有机物，如多酚及环境激素等物质的出现，也严重影响着藻类生

长［１３⁃１５］ ．此外，传统环境因素与其他有机物之间也存在相互作用，这些作用对有害藻华暴发也有较大的

影响［１４］ ．
随着科学技术的发展，藻类基因组和转录组水平的研究将有助于我们更快、更准确地了解各种藻类

的独特之处，获得丰富的基因信息，清楚不同环境因子引起的代谢途径，有助于了解 ＨＡＢｓ 形成和毒素

产生的分子机制，以便更好地控制 ＨＡＢｓ 的形成和毒素的产生［１６］ ．ＰＣＲ 技术和高通量技术的普及和进

步，使我们可以从分子生物学角度深层次地研究藻类生长和毒素产生的机理．最近已有一些分子生物学

方法（例如，下一代测序和微阵列）应用于研究 ＨＡＢｓ 形成物种的基因组和转录组特征［１７⁃１８］ ．图 １ 为近年

来该研究方向热点的简略图．科学家们通过分子生物学手段研究光照对有害藻类生长繁殖及产毒的方

向主要集中在光照强度、光质和光周期等因素上［１９⁃２１］；对于温度的研究主要为实地水温的四季变化和实

验室不同温度下有害藻生长及产毒的变化情况［２２⁃２４］，但光照与温度对藻类生长与产毒的影响机理依旧

没有明确的定论，仍需要更多分子生物学方法进行相关研究及讨论；相对于其他环境影响因素，营养盐

的研究较多，主要集中在不同种类氮磷限制与氮磷浓度的高低对有害藻类生长繁殖及产毒方面［２５⁃２６］，通
过不同生物学方法研究环境因子对藻类生长与产毒相关基因的变化情况与藻类的生理变化相对应，以
确定藻类生长与产毒的机理，旨在为控制有害藻华暴发提供理论依据，但大部分研究只注意无机营养物

质对藻类生长及产毒的影响［２７⁃２８］，未来应对精氨酸、亮氨酸等含氮有机物予以充分的关注；微量元素在

分子生物学方面对藻类的研究相对较少，但其对藻类生长与产毒的影响不容忽视［２９⁃３０］；多酚，阿莫西林，
阿特拉津等［３１⁃３２］多种新型污染物的不断出现，对藻类生长与产毒带来的影响也成为未来研究的热点．

图 １　 研究热点简略图

Ｆｉｇ．１　 Ａ ｂｒｉｅｆ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｈｏｔｓｐｏｔｓ

本文综述了国内外基于分子生物学的关于有害藻类与不同环境因子关系的研究现状，从分子生物

学角度揭示环境因子对有害藻类生长和产毒的影响，深入讨论藻类特定代谢途径在不同环境条件下的

响应，有助于深入了解近富营养化水体中 ＨＡＢｓ 发生的机制及藻毒素的产生机理，为进一步控制有害藻

华暴发和藻毒素产生提供分子生物学方面的机理支持．
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１　 物理因素对藻类生长和产毒影响的分子生物学研究（Ｐｈｙｓｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ａｌｇａｅ ｇｒｏｗｔｈ
ａｎｄ ｔｏｘｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ）

１．１　 光照

光是藻类进行光合作用不可或缺的条件，Ｋａｅｂｅｒｎｉｃｋ 等研究表明当铜绿微囊藻生长在高光强下时，
参与藻毒素合成的 ｍｃｙＢ 和 ｍｃｙＤ 基因转录表达会增加［３３］ ．Ｍａｋｏｗｅｒ 等通过微阵列和实时荧光定量 ＰＣＲ
的方法研究野生型与缺少 ｍｃｙＢ 突变体的铜绿微囊藻中与中心代谢、光合作用和能量代谢及产毒等相

关通路的基因在黑暗、低光、高光下的表达差异，研究表明，中心代谢及光合作用相关基因在有光时期增

加；相比于黑暗时期，藻毒素基因簇在低光与高光下都积累，但在高光下显著增加［３４］ ．证明了光照对藻

类的代谢具有非常重要的影响及可见光对藻类的产毒具有促进作用．一些研究者关注有害藻类在昼夜

自然光变化下的分子机理，为调控有害藻华的暴发提供相应的解决措施．研究者通过 ＳＯＬｉＤＴＭ和微阵列

方法研究铜绿微囊藻在转录组与蛋白组上的昼夜循环变化，研究表明在有光时期参与糖酵解和 ＴＣＡ 循

环途径相关的基因较多；在黑暗或光照情况下，一些关键代谢途径的基因表达并没有被抑制，说明藻类

能够根据外界光度的变化来调节自身的代谢以维持生长［３５］ ． Ｓｔｒａｕｂ 等通过微阵列方法对铜绿微囊藻

ＰＣＣ７８０６ 在昼夜变化下的转录组分析，发现有超过 ２５％的基因在光 ／暗循环中表现出显著基因差异；在
有光时期，碳吸收、光合作用和还原戊糖磷酸途径导致糖原合成， 且合成藻毒素的 ｍｃｙＢ 和 ｍｃｙＤ 基因具

有较高的表达，而黑暗时期，糖原降解，表明光 ／暗转换对微囊藻属的新陈代谢及产毒发挥着重要作

用［３６］ ．因此通过分子生物学继续探究其对藻类的生长与产毒具有非常重要的科学和现实意义．
以上研究表明光照对藻类生长代谢具有重要的影响，也是影响藻毒素合成的环境因子．当有害藻在

合适的环境条件下生长时，一定强度范围的光照是有害藻生长及其毒素生成的控制因素，已有研究表明

光强度的变化能够诱导 ｍｃｙＤ 基因转录，ｍｃｙＤ 转录需要有效的光合电子转移链［３７］，但对触发 ｍｃｙ 基因

转录的光信号转导仍然不了解，这是未来分子生物学手段研究光照对藻类生长及产毒机理的重点．
１．２　 温度

有害藻类经常发生在温暖的富营养化生态系统及温带到热带的海岸河口和海洋中，许多研究也表

明，温度是影响蓝藻生长的重要环境因子，能影响藻细胞的酶活性及生长代谢速率［３８］ ．例如，曹洁茹等

研究表明，温度是影响球形棕囊藻生长和产毒的显著因子，在高温下产毒能力最强［３９］，但其没有从分子

生物学角度探讨藻类高温下相关产毒基因的变化情况．Ｄｅｎｇ 等通过实时定性 ＰＣＲ 方法研究红色赤潮藻

在不同温度下的分子响应，研究表明红色赤潮藻在温度为 ５、１０、１５、２５、３０ ℃时，参与温度胁迫响应的

Ｈｓｐ７０ 基因显著上调，该藻暴露于低温胁迫 １０ ｍｉｎ 后就可以检测到 Ｈｓｐ７０ 基因表达的增加［４０］，从分子生

物学角度阐明了红色赤潮藻能在不同温度下生长．Ｃｈｏｎｇ 等研究南极小球藻生活在 ４、２０、３０ ℃时的差异

基因，发现了 ２２ 个关于光合作用、碳酸盐代谢、电子传递和维持细胞生长的差异基因，其中参与光合作

用的脱辅蛋白质基因在温度为 ４ ℃时表达量提高了 ３ 倍［４１］，证明藻类会随温度改变其光合作用以产生

更多的能量来适应生存环境的改变．也有研究表明，聚球藻生长在较低的温度下导致转录组水平的变化

相对较小，最显著的变化是影响脂肪酸去饱和酶基因的量，进而影响藻类生长［４２］ ．ＥＩ⁃Ｓｅｍａｒｙ 的研究表明

温度不仅影响藻类生长，也影响藻类产毒，在正常的生长条件下，相比于 １７ ℃，铜绿微囊藻在 ２５ ℃时产

生的藻毒素合成基因 ｍｃｙＢ 表达较高［４３］；Ｓｃｈｅｒｅｒ 等研究也表明，相对于 ２０ ℃时，铜绿微囊藻在 ３０ ℃时

产生的藻毒素合成基因 ｍｃｙＢ 和 ｍｃｙＤ 表达量分别增高 １．７２ 倍和 １．３３ 倍［８］ ．Ｄａｖｉｓ 等通过测定自然水体

中微囊藻毒素合成相关基因 ｍｃｙＤ 产量（指示产毒微囊藻的细胞数量）、１６ｓＲＮＡ 产量（指示微囊藻总

量）以及二者比值的变化，发现温度升高 ４ ℃将使得富营养化水体中产毒微囊藻品系数量及所占的比例

升高， 从而使水体中微囊藻毒素水平增加，进而引发有害藻华的发生［４４］ ．温度是影响藻类生长和产毒的

关键因素，国内外的研究表明升高温度会促进藻类生长和产毒，而从分子生物学角度的研究也佐证了这

些研究结果．

２　 化学因素对藻类生长和产毒影响的分子生物学研究（Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ａｌｇａｅ ｇｒｏｗｔｈ
ａｎｄ ｔｏｘｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ）

２．１　 营养盐

氮作为影响藻类生长的一个重要限制因子，不仅是藻类生长和代谢所必需的物质，而且是藻类体内
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蛋白质、核酸等的主要构成元素之一，氮元素也是藻毒素分子结构的重要组成元素．Ｈａｒｋｅ 等的研究表

明，在低氮浓度下微囊藻毒素合成酶基因组的转录显著降低，每个微囊藻细胞的微囊藻毒素含量也显著

降低，表明氮的浓度影响着藻毒素合成酶基因的表达，从而影响藻细胞的产毒［４５］ ．Ｓｅｖｉｌｌａ 等的研究却发

现在不同浓度的硝酸盐下，参与铜绿微囊藻的藻毒素合成基因 ｍｃｙＤ 没有发生明显变化［４６］，作者认为不

同浓度的硝酸盐只是影响了藻的生长和生理状态，而未影响微囊藻产毒，但其只研究了一个藻毒素合成

基因的变化情况，可能不能代表藻毒素及其它产毒基因的变化情况．自然条件下，氮限制也经常影响着

有害藻类的生长与产毒．Ｈａｒｋｅ 等通过 ＩＩＩｕｍｉｎａ􀳏 ＨｉＳｅｑ ２０００ 测序技术，研究在氮饥饿后补充氮源连续实

验过程中铜绿微囊藻生理与藻毒素基因表达的变化，研究表明，在氮限制下藻胆体蛋白增加、光合速率

下降、藻类自动调节碳氮平衡，合成藻毒素的相关基因下调［４７］ ．而在不同氮源限制条件下，藻类的转录

组基因表达也会发生变化，Ｌｕｄｗｉｇ 等通过研究表明，当硝酸盐、铵盐和尿素分别作为聚球藻的限制氮源

时，只有很少的基因在转录组水平上的变化超过两倍，这些差异主要是关于氮吸收和代谢的基因［２６］ ．但
Ｓｔｅｆｆｅｎ 等的研究发现，铜绿微囊藻 ＮＩＥＳ８４３ 在不同的氮源限制下，较多的基因具有显著的差异表达，说
明了不同的氮源影响藻类的转录活性；研究同时表明，参与藻毒素合成的 １０ 个基因在不同氮限制下基

因表达都下调［４８］ ．不同浓度的含氮化合物和不同种类的氮源通过影响藻类生长和产毒的相关基因而影

响其生长和产毒，但是目前的研究结果稍有差异，造成这些差异的主要原因是藻毒素的产生比较复杂、
分析测量方法没有标准化［４９］，也可能是由于实验中所使用的藻种不同、培养条件以及实地研究与实验

室研究等的差异所致．
磷是藻细胞进行能量代谢及核酸、生物膜合成的重要物质，参与并调节多种代谢通路，是水体富营

养化最为重要的元素．Ｓｔｅｆｆｅｎ 等的研究表明，铜绿微囊藻在磷限制下，总的基因表现出较少的差异，但合

成藻毒素的相关基因显著下调［４８］ ．Ｌｕｄｗｉｇ 等［２６］ 在聚球藻中也发现，经磷限制后，表达差异明显的基因

并不多．这可能是由于藻类代谢所需要的磷含量极低，磷并未直接影响藻类的生长与产毒的相关基因．
但也有研究表明，在低 Ｐ 条件下藻类基因差异表达数量较多．通过诱导 Ｐｈｏ 调节子导致碱性磷酸酶

ｐｈｏＸ、Ｐｓｔ 转运系统（ｐｓｔＡＢＣ）和 ｓｐｈＸ 基因的转录水平大量增加而影响藻类生长；而藻毒素的含量略微下

调［４５］ ．Ｐｉｍｅｎｔｅｌ 等通过 ＰＣＲ 技术研究磷限制下有害微囊藻藻毒素含量的变化，表明通过促进合成藻毒

素相关的基因转录可使得藻毒素含量增加［５０］ ．Ｔｅｉｋａｒｉ 等研究鱼腥藻在磷饥饿后补充高低浓度的磷源后

其转录组水平的变化情况，研究发现在无磷培养 ６ ｄ 后，参与藻毒素合成的基因显著下调，而在补充低

磷源的第 ４ 天，部分与藻毒素合成相关的基因显著上调，补充高磷源中的 ｍｃｙＦ 和 ｍｃｙＪ 基因也显著上

调［５１］，该研究表明藻毒素的产生途径是复杂的，可能一些与之相关的调节发生在转录组水平以外，因此

不能单一地通过定量某些基因或基因簇的 ｍＲＮＡ 来评估藻毒素的产生．
以上研究表明，基于分子生物学的研究方法，氮磷浓度与种类对有害藻类的生长与产毒都会有不同

程度的促进或抑制作用，有学者认为，氮对藻类的生长与产毒具有明显的抑制作用［４５， ４７］，也有人认为，
氮只影响藻类生长而不影响其产毒［４６］；这可能是由于不同的藻类对氮的吸收利用方式不同，导致氮对

于藻类毒素产生的影响会有不同程度的促进或抑制作用，从而使基因表达差异较大；对于磷的研究，有
学者表明磷对藻类的生长没有明显的影响［２６， ４５］，但磷被耗尽后补充适当的量会刺激藻毒素产量增

加［５１］，这可能是由于磷并未直接影响藻类的生长及藻毒素的合成，而是影响藻类 ＡＴＰ 的转化来调节藻

毒素的合成．氮、磷营养盐对于藻类的综合影响还没有统一的结论，而从分子生物学研究其机理的相关

研究依旧很少，值得进一步更深入研究氮磷因子对有害藻华产生机理．
２．２　 微量元素

对于大部分藻类，金属稳态是至关重要的细胞功能，然而随着人类社会与工业的发展，使得微量元

素及其化合物大量进入水和土壤中，必然对水生生态系统的稳定产生潜在的影响．微量元素如铁、锌、锰
等是浮游藻类增殖的必需元素，他们作为酶的辅助因子和金属蛋白是必不可少的．但一些研究表明，过
量的某些微量元素也会造成藻类大量繁殖［５２］，因此，微量元素对藻类生长与产毒的机理值得关注．已有

研究证明铁限制会促使铜绿微囊藻细胞调整光合系统的能量分配， 使光合效率 Ｆｖ ／ Ｆｍ明显降低，影响

其生长［５３］，但未考虑通过分子手段进行研究与分析．Ｈｅｒｎａｎｄｅｚｐｒｉｅｔｏ 等通过微阵列方法监控在铁不足的

情况下，研究参与集胞藻的生长代谢通路、非编码 ＲＮＡ 及生长调控机理的表达谱［５４］ ．研究表明，在无铁
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的 ７２ ｈ 内，有五分之一的蛋白编码基因差异表达，这些基因中多数是与铁转运、光合作用和 ＡＴＰ 合成等

与生长代谢相关的通路．Ｌｕｄｗｉｇ 等的研究同样表明，聚球藻 Ａ１６４９ 在铁限制下有一定的与铁吸收或生长

代谢相关的编码酶 ／蛋白基因差异表达［５５］，说明铁含量影响藻类的生长代谢．同时一些研究者也证明铁

含量会影响有害藻类的产毒．Ｅｍｍａ 等通过实时荧光定量 ＰＣＲ 方法研究表明铜绿微囊藻在铁不足时，藻
毒素与合成藻毒素相关的 ｍｃｙＤ 基因略微增加［５６］；这与 Ｄａ 等［５７］研究结果相一致，表明铁含量不仅影响

藻类的生长也影响其产毒．目前，从分子生物学研究微量元素对有害藻类生长与产毒的文章并不多见，
但微量元素作为藻类正常生理功能不可缺少的一部分对其未来的研究是不可忽视的．

基于以上研究分析及参考 Ｗｕｒｃｈ［５８］ 与 Ｂｅｖｅｒｓｄｏｒｆ［５９］ 等的研究，可总结出不同营养盐参与调节藻毒

素生物合成的代谢通路，如图 ２ 所示．图 ２ 详细展示了不同氮源对藻毒素合成影响的途径，铵盐能够直

接被藻类吸收，参与其正常的氮代谢途径，而硝酸盐与亚硝酸盐需要先转化为铵离子，才能成为藻类合

成蛋白质的原料［２５］，同时尿素被脲酶降解为铵离子后再参与氮循环［６０⁃６１］，总体来说，所有的氮源都要转

化为铵盐后才能参与氮代谢途径进而影响藻毒素的产生；磷进入藻细胞后经过了一些复杂的变化，其浓

度与种类最终会通过影响有害藻类的 ＡＴＰ 的转化来调节藻毒素的合成［６２］；铁离子进入藻细胞后通过

影响氮代谢调控转录因子 ＮｔｃＡ 的含量参与藻毒素的合成．更多环境因子对藻毒素合成的影响途径还需

要进一步的研究．

图 ２　 参与调节藻毒素生物合成的代谢通路

Ｆｉｇ．２　 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

３　 其他污染物对藻类生长和产毒影响的分子生物学研究（Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ
ａｎｄ ｔｏｘｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ）
大多数外来污染物已被证明会引起急性或慢性伤害并影响生物生长，这些影响会破坏藻类细胞结

构和基因转录，导致藻类生理和生化反应受到干扰［６３］ ．Ｑｉａｎ 等通过实时荧光定量 ＰＣＲ 技术研究铜绿微

囊藻在氨苄青霉素、阿特拉津、氯化铬等 ３ 种环境污染物中的分子响应，随着时间的增加，暴露在 ３ 种环

境污染物下，藻毒素含量显著减少，参与藻毒素合成的相关基因表达也减少［６４］ ．微囊藻暴露在不同浓度

的螺旋霉素与阿莫西林中，合成藻毒素的基因 ｍｃｙＢ 及藻毒素含量也减少［６５］ ．藻毒素的减少，可能是由

于这些环境污染物抑制了藻类 Ｎ ／ Ｐ 的吸收和相关基因的转录，使维持藻类生长的叶绿素含量与提供能

量的 ＡＴＰ 含量下降，进而影响了藻类的生长及产毒．同时，也有研究表明一些水生植物产生的化感物质

会影响藻类的生长与产毒，将铜绿微囊藻暴露在壬酸、Ｎ⁃苯基⁃１⁃萘胺和咖啡酸等不同的化感物质下，均
能不同程度抑制铜绿微囊藻的生长［６６］，Ｓｈａｏ 等的研究表明，在高浓度邻苯三酚（４ ｍｇ·Ｌ－１）的刺激下铜

绿微囊藻中藻毒素基因 ｍｃｙＢ 显著表达，而在低浓度下（１ ｍｇ·Ｌ－１）表达较低［６７］；但 Ｌｕ 等的研究发现，微
囊藻生长在不同浓度的表没食子儿茶素没食子酸酯（ＥＧＣＧ）下，参与藻毒素合成的基因 ｍｃｙＢ 没有显著

变化［３２］，这可能是由于该物质对藻类的毒害和藻类降解该物质两个过程同时存在，在浓度较低时降解

过程占主导地位，因而在整体上表现为降解，降解产物可作为促进藻类生长的营养源［６８］，并不会影响藻
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类的产毒．一些残留或过量的抑藻剂也会影响影响藻类的生长与产毒，Ｇｕｏ 等通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ􀳏 ＴｒｕＳｅｑＴＭ和

实时 ＰＣＲ 检测法研究抑藻剂 ＣｕＳＯ４ 诱导下有害鞭毛藻的分子机理，结果显示在 ＣｕＳＯ４ 诱导下，参与藻

类光合系统的基因差异表达，光合作用机制受到严重影响，基因翻译和转录过程也被破坏，从而抑制细

胞生长和增殖，可能进一步加速细胞死亡［１５］ ．Ｑｉａｎ 的研究结果与 Ｇｕｏ 相似，同时还得出藻毒素的基因

ｍｃｙＡ 在 ＣｕＳＯ４ 和 Ｈ２Ｏ２ 的刺激下表达量增加，ｍｃｙＤ 的表达量减少，可能是由于这两个基因属于两个操

纵子并且具有双向启动子所致［６９］，藻类的信号传导途径受多种基因调控，通过转录组研究可以更好地

解释其复杂性及有害藻华的产生过程．
从以上研究结果可知，实际水体与实验室的研究是存在差异的，而目前的研究多集中在实验室条件

下有机物对不同藻类的单一效应，并不能完全代表实际水体的响应，建议将实地研究与实验室研究进行

适度结合，并且应重视多种污染物对藻类生长和产毒的协同效应．

４　 结果与展望（Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ ｏｕｔｌｏｏｋ）
综上所述，影响有害藻类生长与产毒的环境影响因子众多，但其对有害藻的生长与产毒机理仍然不

是十分明确，ＰＣＲ 技术与转录组水平技术的普及推进了从分子机理上研究有害藻华和毒素的产生．从分

子生物学上研究不同氮磷限制、氮磷浓度对藻类的生长和产毒情况较多，但是研究氮磷饥饿培养后及饥

饿后再投入氮磷对藻类生长和产毒的影响相对较少．因此，进一步研究氮磷对有害藻生长和产毒的分子

响应值得关注．同时，藻的生理变化是一个复杂的过程，它受到很多环境因素的综合作用．而在自然状态

下，多种微量元素及其他污染物可同时存在于水生生态系统中，这些物质共存于水体对藻类生长和产毒

产生的效应是非常复杂的，与单一因素作用下的结果有很大的差异．因此，为了更了解实际的水环境，对
多个环境因子的联合效应有待进一步深究．随着有害藻分子生物学研究的不断深入，不仅将进一步丰富

藻类基因库信息，而且可以从多个环境因素下研究藻类生长和产毒的分子生物学方面的变化，有助于从

本质上了解有害藻华产生的原因与机理，为防治有害藻华提供有效手段．

参考文献 （Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）
［ １ ］　 ＤＡＩ Ｒ Ｈ， ＬＩＵ Ｈ Ｊ， ＱＵ Ｊ Ｈ． Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ

［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｗａｔｅｒ Ｓｕｐｐｌｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ⁃Ａｑｕａ， ２００９， ５８（４）： ２７７⁃２８４．
［ ２ ］ 　 ＣＡＲＭＩＣＨＡＥＬ Ｗ Ｗ． Ｈｅａｌｔｈ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｏｘｉｎ⁃ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ： “Ｔｈｅ ＣｙａｎｏＨＡＢｓ”［Ｊ］ ． Ｈｕｍａｎ ａｎｄ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｉｓｋ Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ，

２０１２， ７（５）： １３９３⁃１４０７．
［ ３ ］ 　 ＶＥＺＩＥ Ｃ， ＲＡＰＡＬＡ Ｊ， ＶＡＩＴＯＭＡＡ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｔｏｘｉｃ ａｎｄ ｎｏｎｔｏｘｉｃ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ｓｔｒａｉｎｓ ａｎｄ ｏｎ

ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ［Ｊ］ ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００２， ４３（４）： ４４３⁃４５４．
［ ４ ］ 　 ＰＡＥＲＬ Ｈ Ｗ， ＯＴＴＥＮ Ｔ Ｇ． Ｈａｒｍｆｕｌ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌｏｏｍｓ： Ｃａｕｓｅｓ， ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ， ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌｓ［Ｊ］ ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１３， ６５（４）：

９９５⁃１０１０．
［ ５ ］ 　 江林燕， 江成， 周伟， 等． 水体扰动对铜绿微囊藻生长影响的规律及原因［Ｊ］ ． 环境化学， ２０１２， ３１（２）： ２１６⁃２２０．

ＪＩＡＮＧ Ｌ Ｙ， ＪＩＡＮＧ Ｃ， ＺＨＯＵ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅ［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１２，
３１（２）： ２１６⁃２２０（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ） ．

［ ６ ］ 　 ＷＡＴＡＮＡＢＥ Ｍ Ｆ， ＯＩＳＨＩ Ｓ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｔｏｘｉｃｉｔｙ ｏｆ ａ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ （Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ） ｕｎｄｅｒ ｃｕｌｔｕｒｅ
ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ［Ｊ］ ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９８５， ４９（５）： １３４２⁃１３４４．

［ ７ ］ 　 ＷＩＥＤＮＥＲ Ｃ， ＶＩＳＳＥＲ Ｐ Ｍ， ＦＡＳＴＮＥＲ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｉｇｈｔ ｏｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ Ｓｔｒａｉｎ ＰＣＣ ７８０６［ Ｊ］ ． Ａｐｐｌｉｅｄ
ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００３， ６９（３）： １４７５⁃１４８１．

［ ８ ］ 　 ＳＣＨＥＲＥＲ Ｐ Ｉ， ＲＡＥＤＥＲ Ｕ， ＧＥＩＳＴ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ， ｍｉｘｉｎｇ， ａｎｄ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ⁃ＬＲ ｏｎ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｇｅｎｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ［Ｊ］ ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｏｐｅｎ， ２０１７， ６（１）： ３９３⁃４０３．

［ ９ ］ 　 ＬＯＮＧ Ｂ Ｍ， ＪＯＮＥＳ Ｇ Ｊ， ＯＲＲ Ｐ Ｔ． Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ Ｎ⁃ｌｉｍｉｔｅｄ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ｃａｎ ｂｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｇｒｏｗｔｈ ｒａｔｅ［Ｊ］ ．
Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００１， ６７（１）： ２７８⁃２８３．

［１０］ 　 ＤＥＳＣＨＯＥＮＭＡＥＫＥＲ Ｆ， ＢＡＹＯＮ⁃ＶＩＣＥＮＴＥ Ｇ， ＳＡＣＨＤＥＶＡ Ｎ， ｅｔ ａｌ． Ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ａｒｔｈｒｏｓｐｉｒａ ｓｐ．
ＰＣＣ ８００５ ｕｎｄｅｒ ｂａｔｃｈ ａｎｄ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ Ａ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ， ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃ ｐｒｏｆｉｌｅ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０１７，
２３７： ７８⁃８８．

［１１］ 　 ＵＴＫＩＬＥＮ Ｈ， ＧＪＯＬＭＥ Ｎ． Ｉｒｏｎ⁃ｓｔｉｍｕｌａｔｅｄ ｔｏｘｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ［Ｊ］ ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９５，
６１（２）： ７９７⁃８００．

［１２］ 　 ＬＵＫＡＣ Ｍ， ＡＥＧＥＲＴＥＲ Ｒ． Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｒａｃｅ ｍｅｔａｌｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｔｏｘｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ［Ｊ］ ． Ｔｏｘｉｃｏｎ， １９９３， ３１（３）：
２９３⁃３０５．

［１３］ 　 ＨＡＲＲＡＳＳ Ｍ Ｃ， ＫＩＮＤＩＧ Ａ Ｃ， ＴＡＵＢ Ｆ Ｂ． Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｂｌｕｅ⁃ｇｒｅｅｎ ａｎｄ ｇｒｅｅｎ ａｌｇａｅ ｔｏ ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｉｎ ｉｎ ｕｎｉａｌｇａｌ ａｎｄ ｐａｉｒｅｄ ｃｕｌｔｕｒｅ［ Ｊ］ ．
Ａｑｕａｔｉｃ Ｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ， １９８５， ６（１）： １⁃１１．

［１４］ 　 沈宏， 周培疆． 环境有机污染物对藻类生长作用的研究进展［Ｊ］ ． 水生生物学报， ２００２， ２６（５）： ５２９⁃５３５．



hjh
x.r

cee
s.a

c.c
n

１４８０　 环　 　 境　 　 化　 　 学 ３７ 卷

ＳＨＥＮ Ｈ， ＺＨＯＵ Ｐ Ｊ． Ａｄｖａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ａｌｇａｅ ｇｒｏｗｔｈ［ Ｊ］ ． Ａｃｔａ Ａｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ
Ｓｉｎｉｃａ， ２００２， ２６（５）： ５２９⁃５３５（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ） ．

［１５］ 　 ＧＵＯ Ｒ， ＷＡＮＧ Ｈ， ＳＵＨ Ｙ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ⁃ｗｉｄｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｈａｒｍｆｕｌ ｄｉｎｏｆｌａｇｅｌｌａｔｅ Ｃｏｃｈｌｏｄｉｎｉｕｍ
ｐｏｌｙｋｒｉｋｏｉｄｅｓ ｗｈｅｎ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ａｌｇｉｃｉｄｅ ｃｏｐｐｅｒ ｓｕｌｆａｔｅ［Ｊ］ ． Ｂｍｃ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ２０１６， １７（１）： ２９⁃４５．

［１６］ 　 赖晓娟， 陈海敏， 杨锐， 等． 藻类基因组研究进展［Ｊ］ ． 遗传， ２０１３， ３５（６）： ７３５⁃７４４．
ＬＡＩ Ｘ Ｊ， ＣＨＥＮ Ｈ Ｍ， ＹＡＮＧ Ｒ， ｅｔ ａｌ． Ａｄｖａｎｃｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ａｌｇａｅ［Ｊ］ ． Ｈｅｒｅｄｉｔａｓ， ２０１３， ３５（６）： ７３５⁃７４４（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ） ．

［１７］ 　 ＥＨＲＥＮＲＥＩＣＨ Ｉ Ｍ， ＷＡＴＥＲＢＵＲＹ Ｊ Ｂ， ＷＥＢＢ Ｅ Ａ． Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｐｒｏｄｕｃｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｍａｒｉｎｅ ａｎｄ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ
ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｕｌｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅｓ［Ｊ］ ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００５， ７１（１１）： ７４０１⁃７４１３．

［１８］ 　 ＶＩＬＡＣＯＳＴＡ Ｍ， ＳＨＡＲＭＡ Ｓ， ＭＯＲＡＮ Ｍ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｄｉｅｌ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ａ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｌｉｍｉｔｅｄ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｌａｋｅ ｕｓｉｎｇ
ｍｅｔａｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１３， １５（４）： １１９０⁃１２０３．

［１９］ 　 ＰＥＮＮ Ｋ， ＷＡＮＧ Ｊ， ＦＥＲＮＡＮＤＯ Ｓ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｐｌａｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ａ ｔｒｏｐｉｃａｌ
ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌｏｏｍ［Ｊ］ ． Ｉｓｍｅ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１４， ８（９）： １８６６⁃１８７８．

［２０］ 　 ＴＯＥＰＥＬ Ｊ， ＷＥＬＳＨ Ｅ， ＳＵＭＭＥＲＦＩＥＬＤ Ｔ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｃｙａｎｏｔｈｅｃｅ ｓｐ． Ｓｔｒａｉｎ ＡＴＣＣ
５１１４２ ｄｕｒｉｎｇ ｌｉｇｈｔ⁃ｄａｒｋ ａｎｄ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ⁃ｌｉｇｈｔ ｇｒｏｗｔｈ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ， ２００８， １９０（１１）： ３９０４⁃３９１３．

［２１］ 　 ＦＲＩＳＣＨＫＯＲＮ Ｋ Ｒ， ＨＡＲＫＥ Ｍ Ｊ， ＧＯＢＬＥＲ Ｃ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅ ｎｏｖｏ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ Ａｕｒｅｏｃｏｃｃｕｓ ａｎｏｐｈａｇｅｆｆｅｒｅｎｓ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｄｉｖｅｒｓｅ
ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ｌｏｗ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｎｄ ｌｏｗ ｌｉｇｈｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｄｕｒｉｎｇ ｂｌｏｏｍｓ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， ５： ３７５⁃３９１．

［２２］ 　 ＢＵＫＯＷＳＫＡ Ａ， ＫＡＬＩＮ′ ＳＫＩ Ｔ， ＫＯＰＥＲ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｂｌｏｏｍｓ ｏｆ ｔｏｘｉｃ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃ ｌａｋｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｖｅｒｓｅ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ［Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１７， ７（１）： ８３４２⁃８３５４．

［２３］ 　 ＳＲＩＶＡＳＴＡＶＡ Ａ， ＣＨＯＩ Ｇ， ＡＨＮ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙ ｔｏｘｉｇｅｎｉｃ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ．
ｕｓｉｎｇ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ［Ｊ］ ． Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１２， ４６（３）： ８１７⁃８２７．

［２４］ 　 ＺＨＵ Ｗ， ＺＨＯＵ Ｘ， ＣＨＥＮ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｈｉｇｈ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｌｌｅｖｉａｔｅｄ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｌａｒｇｅ ｃｏｌｏｎｉｅｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ：
Ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ｆｉｅｌｄ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ［Ｊ］ ． Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１６， １０１： １６７⁃１７５．

［２５］ 　 ＬＩＵ Ｚ， ＫＯＩＤ Ａ Ｅ， ＴＥＲＲＡＤＯ Ｒ， ｅｔ ａｌ． Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｐｒｙｍｎｅｓｉｕｍ ｐａｒｖｕｍ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ
［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， ６： ６３１⁃６４４．

［２６］ 　 ＬＵＤＷＩＧ Ｍ， ＢＲＹＡＮＴ Ｄ Ａ． Ａｃｃｌｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｌｏｂａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ ｓｐ． Ｓｔｒａｉｎ ＰＣＣ ７００２ ｔｏ ｎｕｔｒｉｅｎｔ
ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｏｕｒｃｅｓ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， ３： １４５⁃１６０．

［２７］ 　 ＣＯＯＰＥＲ Ｊ Ｔ， ＳＩＮＣＬＡＩＲ Ｇ Ａ， ＷＡＷＲＩＫ Ｂ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｓｃｒｉｐｐｓｉｅｌｌａ ｔｒｏｃｈｏｉｄｅａ ＣＣＭＰ ３０９９ ｒｅｖｅａｌｓ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｎｇｅｓ
ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｎｉｔｒａｔｅ ｄｅｐｌｅｔｉｏｎ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１６， ７： ６３９⁃６５８．

［２８］ 　 ＨＡＲＫＥ Ｍ Ｊ， ＪＵＨＬ Ａ Ｒ， ＨＡＬＥＹ Ｓ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｂｌｏｏｍ⁃ｆｏｒｍｉｎｇ ａｌｇａｅ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１７， ８： １２７９⁃１２９７．

［２９］ 　 ＡＬＥＸＯＶＡ Ｒ， ＦＵＪＩＩ Ｍ， ＢＩＲＣＨ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｉｒｏｎ ｕｐｔａｋｅ ａｎｄ ｔｏｘｉｎ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂｌｏｏｍ⁃ｆｏｒｍｉｎｇ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ｕｎｄｅｒ ｉｒｏｎ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ
［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１１， １３（４）： １０６４⁃１０７７．

［３０］ 　 ＡＬＥＸＯＶＡ Ｒ， ＤＡＮＧ Ｔ Ｃ， ＦＵＪＩＩ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｌｏｂａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ Ｎ ａｎｄ Ｆｅ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ｉｎ ｔｏｘｉｃ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｔｏｘｉｃ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ
［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１６， １８（２）： ４０１⁃４１３．

［３１］ 　 ＬＩＵ Ｙ， ＣＨＥＮ Ｘ， ＺＨＡＮＧ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｈｏｒｍｅｓｉｓ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｍｏｘｉｃｉｌｌｉｎ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｌｅｖｅｌｓ［Ｊ］ ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１５， ６９（３）： ６０８⁃６１７．

［３２］ 　 ＬＵ Ｙ， ＷＡＮＧ Ｊ， ＹＵ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ｕｎｄｅｒ ＥＧＣＧ ｓｔｒｅｓｓ ［ Ｊ］ ．
Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅ， ２０１４， １１７： １６４⁃１６９．

［３３］ 　 ＫＡＥＢＥＲＮＩＣＫ Ｍ， ＮＥＩＬＡＮ Ｂ Ａ， ＢＯＲＮＥＲ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｌｉｇｈｔ ａｎｄ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅ ｃｌｕｓｔｅ［Ｊ］ ．
Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０００， ６６（８）： ３３８７⁃３３９２．

［３４］ 　 ＭＡＫＯＷＥＲ Ａ Ｋ， ＳＣＨＵＵＲＭＡＮＳ Ｊ Ｍ， ＧＲＯＴＨ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ⁃ａｉｄｅｄ ｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ａｎｄ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｏｌｅｓ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ＰＣＣ ７８０６［Ｊ］ ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， ８１（２）： ５４４⁃５５４．

［３５］ 　 ＷＥＬＫＩＥ Ｄ Ｇ， ＺＨＡＮＧ Ｘ， ＭＡＲＫＩＬＬＩＥ Ｍ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ａ ｄｉａｚｏｔｒｏｐｈｉｃ
ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ， Ｃｙａｎｏｔｈｅｃｅ ｓｐ． ＰＣＣ ７８２２ ｄｕｒｉｎｇ ａ ｄｉｕｒｎａｌ ｌｉｇｈｔ⁃ｄａｒｋ ｃｙｃｌｅ［Ｊ］ ． Ｂｍｃ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ２０１４， １５（１）： １１８５⁃１２０１．

［３６］ 　 ＳＴＲＡＵＢ Ｃ， ＱＵＩＬＬＡＲＤＥＴ Ｐ， ＶＥＲＧＡＬＬＩ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｄａｙ ｉｎ ｔｈｅ ｌｉｆｅ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ｓｔｒａｉｎ ＰＣＣ ７８０６ ａｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ａ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］ ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１１， ６（１）： １６２０８⁃１６２２０．

［３７］ 　 ＳＥＶＩＬＬＡ Ｅ， ＭＡＲＴＩＮ⁃ＬＵＮＡ Ｂ， ＢＥＳ Ｍ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ａｎ ａｃｔｉｖｅ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｃｈａｉｎ ｒｅｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｍｃｙＤ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ａｎｄ
ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ＰＣＣ７８０６［Ｊ］ ． Ｅｃｏｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ， ２０１２， ２１（３）： ８１１⁃８１９．

［３８］ 　 ＷＩＮＣＫＥＬＭＡＮＮ Ｄ， ＢＬＥＥＫＥ Ｆ， ＢＥＲＧＭＡＮＮ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ａｐｏｎｉｎｕｍ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｓａｌｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ
ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｔｅｃｈ， ２０１５， ５（３）： ２５３⁃２６０．

［３９］ 　 曹洁茹， 桓清柳， 吴霓， 等． 光照、温度和氮磷限制对 ６ 种典型鱼毒性藻类生长及产毒的影响［ Ｊ］ ． 海洋环境科学， ２０１５， ３４（３）：
３２１⁃３２９．
ＣＡＯ Ｊ Ｒ， ＨＵＡＮ Ｑ Ｌ， ＷＵ Ｎ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ， ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｈｅｍｏｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ
ｓｉｘ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｙｐｉｃａｌ ｉｃｈｔｈｙｏｔｏｘｉｃ ａｌｇａｅ［Ｊ］ ． Ｍａｒｉｎｅ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１５， ３４（３）： ３２１⁃３２９（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ） ．

［４０］ 　 ＤＥＮＧ Ｙ， ＨＵ Ｚ， ＺＨＡＮ Ｚ， ｅｔ ａｌ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ａｎ Ｈｓｐ７０ ｇｅｎｅ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｎｏｆｌａｇｅｌｌａｔｅ Ａｋａｓｈｉｗｏ ｓａｎｇｕｉｎｅａ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｌｉｆｅ ｃｙｃｌｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］ ． Ｈａｒｍｆｕｌ Ａｌｇａｅ， ２０１５， ５０： ５７⁃６４．

［４１］ 　 ＣＨＯＮＧ Ｇ Ｌ， ＣＨＵ Ｗ Ｌ， ＯＴＨＭＡＮ Ｒ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ａｎ Ａｎｔａｒｃｔｉｃ Ｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］ ．
Ｐｏｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１１， ３４（５）： ６３７⁃６４５．

［４２］ 　 ＬＵＤＷＩＧ Ｍ． Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ ｓｐ． ｓｔｒａｉｎ ＰＣＣ ７００２ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ： ａｃｃｌｉｍａｔｉｏｎ ｔｏ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ， ｓａｌｉｎｉｔｙ， ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ， ａｎｄ ｍｉｘｏｔｒｏｐｈｉｃ
ｇｒｏｗｔｈ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， ３： ３５４⁃３６８．

［４３］ 　 ＥＬ ＳＥＭＡＲＹ Ｎ Ａ． Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｍｃｙＢ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ＰＣＣ ７８０６ ｕｓｉｎｇ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ
ＰＣＲ［Ｊ］ ． Ａｎｎａｌｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１０， ６０（２）： １８１⁃１８８．



hjh
x.r

cee
s.a

c.c
n

　 ７ 期 周燕平等：基于分子生物学的不同环境因子影响水华藻类生长和产毒的研究进展 １４８１　

［４４］　 ＤＡＶＩＳ Ｔ Ｗ， ＢＥＲＲＹ Ｄ Ｌ， ＢＯＹＥＲ Ｇ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｔｏｘｉｃ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｔｏｘｉｃ
ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ｄｕｒｉｎｇ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ｂｌｏｏｍｓ［Ｊ］ ． Ｈａｒｍｆｕｌ Ａｌｇａｅ， ２００９， ８（５）： ７１５⁃７２５．

［４５］ 　 ＨＡＲＫＥ Ｍ Ｊ， ＧＯＢＬＥＲ Ｃ Ｊ． Ｇｌｏｂａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｘｉｃ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ， Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ， ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｔｒｅｓｓ，
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｓｔｒｅｓｓ， ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｏｎ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ［Ｊ］ ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１３， ８（７）： ６９８３４⁃６９８４９．

［４６］ 　 ＳＥＶＩＬＬＡ Ｅ， ＭＡＲＴＩＮ⁃ＬＵＮＡ Ｂ， ＶＥＬＡ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ⁃ＬＲ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ： ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｃｙＤ
ｇｅｎｅ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ＰＣＣ７８０６［Ｊ］ ． Ｅｃｏｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ， ２０１０， １９（７）： １１６７⁃１１７３．

［４７］ 　 ＨＡＲＫＥ Ｍ Ｊ， ＧＯＢＬＥＲ Ｃ Ｊ． Ｄａｉｌｙ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｘｉｃ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ， Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ［Ｊ］ ． Ｂｍｃ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ２０１５， １６（１）： １０６８⁃１０８６．

［４８］ 　 ＳＴＥＦＦＥＮ Ｍ Ｍ， ＤＥＡＲＴＨ Ｓ Ｐ， ＤＩＬＬ Ｂ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｄｒｉｖｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｃｈａｎｇｅｓ ｔｈａｔ ｍａｉｎｔａｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ ｂｕｔ ａｌｔｅｒ
ｇｅｎｏｍｅ ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ［Ｊ］ ． Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１４， ８（１０）： ２０８０⁃２０９２．

［４９］ 　 ＮＥＩＬＡＮ Ｂ Ａ， ＰＥＡＲＳＯＮ Ｌ Ａ， ＭＵＥＮＣＨＨＯＦＦ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｔｈａｔ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｔｏｘｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］ ．
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１３， １５（５）： １２３９⁃１２５３．

［５０］ 　 ＰＩＭＥＮＴＥＬ Ｊ Ｄ Ｓ Ｍ， ＧＩＡＮＩ Ａ． Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｓｔｒｅｓｓ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｏｘｉｃ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ｓｔｒａｉｎｓ［ Ｊ］ ．
Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， ８０（１８）： ５８３６⁃５８４３．

［５１］ 　 ＴＥＩＫＡＲＩ Ｊ， ＯＳＴＥＲＨＯＬＭ Ｊ， ＫＯＰＦ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ Ａｎａｂａｅｎａ ｓｐ． ｓｔｒａｉｎ ９０ ｕｎｄｅｒ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］ ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， ８１（１５）： ５２１２⁃５２２２．

［５２］ 　 雷振， 陈荣， 薛涛， 等． 微量元素铜钼对铜绿微囊藻生长的影响［Ｊ］ ． 环境科学与技术， ２０１６， ３９（５）： ４２⁃４６．
ＬＥＩ Ｚ， ＣＨＥＮ Ｒ， ＸＵＥ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｐｐｅｒ ａｎｄ ｍｏｌｙｂｄｅｎｕｍ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０１６， ３９（５）： ４２⁃４６（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ） ．

［５３］ 　 欧明明， 蔡伟民． 铁限制对铜绿微囊藻光系统活性变化的影响［Ｊ］ ． 环境化学， ２００５， ２４（６）： ６５１⁃６５３．
ＯＵ Ｍ Ｍ， ＣＡＩ Ｗ Ｍ． Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｉｒｏｎ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｓｐｅｃｔｒａ ａｔ ７７ｋ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ［ Ｊ］ ．
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００５， ２４（６）： ６５１⁃６５３（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ） ．

［５４］ 　 ＨＥＲＮＡＮＤＥＺＰＲＩＥＴＯ Ｍ Ａ， ＳＣＨＯＮ Ｖ， ＧＥＯＲＧ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｉｒｏｎ ｄｅｐｒｉｖａｔｉｏｎ ｉｎ Ｓｙｎｅｃｈｏｃｙｓｔｉｓ： Ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｐａｔｈｗａｙｓ， ｎｏｎ⁃ｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡｓ，
ａｎｄ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｆｒｏｍ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ［Ｊ］ ． Ｇ３： Ｇｅｎｅｓ， Ｇｅｎｏｍｅｓ， Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， ２０１２， ２（１２）： １４７５⁃１４９５．

［５５］ 　 ＬＵＤＷＩＧ Ｍ， ＣＨＵＡ Ｔ Ｔ， ＣＨＥＷ Ｃ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｆｕｒ⁃ｔｙｐｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｐｒｅｓｓｏｒｓ ａｎｄ ｍｅｔａｌ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ
ｓｐ． ＰＣＣ ７００２［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， ６（４８８）： １２１７⁃１２３０．

［５６］ 　 ＥＭＭＡ Ｓ， ＢＥＡＴＲＩＺ Ｍ Ｌ， ＬＡＵＲＡ Ｖ， ｅｔ ａｌ． Ｉｒｏｎ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ ａｆｆｅｃｔｓ ｍｃｙＤ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ⁃ＬＲ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ
ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ＰＣＣ７８０６［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００８， １０（１０）： ２４７６⁃２４８３．

［５７］ 　 ＤＡ Ｐ， ＰＩＭＥＮＴＥＬ Ｊ， ＢＩＲＤ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｏｌｉｇｏｐｅｐｔｉｄｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｂｙ ｔｏｘｉｃ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ ｕｎｄｅｒ ｉｒｏｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ［Ｊ］ ． Ａｑｕａｔｉｃ
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１５， ７４（３）： ２０５⁃２１４．

［５８］ 　 ＷＵＲＣＨ Ｌ Ｌ， ＨＡＬＥＹ Ｓ Ｔ， ＯＲＣＨＡＲＤ Ｅ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｎｕｔｒｉｅｎｔ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂｒｏｗｎ ｔｉｄｅ⁃ｆｏｒｍｉｎｇ ａｌｇａ Ａｕｒｅｏｃｏｃｃｕｓ
ａｎｏｐｈａｇｅｆｆｅｒｅｎｓ［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１１， １３（２）： ４６８⁃４８１．

［５９］ 　 ＢＥＶＥＲＳＤＯＲＦ Ｌ Ｊ， ＭＩＬＬＥＲ Ｔ Ｒ， ＭＣＭＡＨＯＮ Ｋ Ｄ． Ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｓ ｃａｒｂｏｎâ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｋｅｙ ｔｏ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃ ｌａｋｅｓ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， ６： ４５６⁃４６８．

［６０］ 　 ＷＵ Ｘ， ＹＡＮ Ｙ， ＷＡＮＧ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｕｒｅａ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎｓ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０１５， １８１： ７２⁃７７．

［６１］ 　 ＳＯＬＯＭＯＮ Ｃ Ｍ， ＣＯＬＬＩＥＲ Ｊ Ｌ， ＢＥＲＧ Ｇ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｒｏｌｅ ｏｆ ｕｒｅａ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ａｑｕａｔｉｃ ｓｙｓｔｅｍｓ： Ａ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］ ． Ａｑｕａｔｉｃ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１０， ５９： ６７⁃８８．

［６２］ 　 ＤＡＩ Ｒ Ｈ， ＬＩＵ Ｈ Ｊ， ＱＵ Ｊ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｅｎｅｒｇｙ ｃｈａｒｇｅ ａｎｄ ｔｏｘｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ｉｎ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｌｉｍｉｔｅｄ ｏｒ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ⁃ｌｉｍｉｔｅｄ ｃｕｌｔｕｒｅｓ［Ｊ］ ． Ｔｏｘｉｃｏｎ， ２００８， ５１（４）： ６４９⁃６５８．

［６３］ 　 ＬＩＵ Ｙ， ＺＨＡＮＧ Ｊ， ＧＡＯ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｗｏ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓ ｏｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈａｚａｒｄｏｕｓ
Ｍａｔｅｒｉａｌｓ， ２０１４， ２７９： １４８⁃１５５．

［６４］ 　 ＱＩＡＮ Ｈ， ＰＡＮ Ｘ， ＣＨＥＮ Ｊ． Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｐｈｙｔｏｔｏｘｉｃｉｔｉｅｓ ｏｆ
ｔｈｒｅｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ［Ｊ］ ． Ｅｃｏｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ， ２０１２， ２１（３）： ８４７⁃８５９．

［６５］ 　 ＬＩＵ Ｙ， ＺＨＡＮＧ Ｊ， ＧＡＯ Ｂ． Ｃｅｌｌｕｌａｒ ａｎｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｔｗｏ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｃｏｎｔａｍｉｎａｎｔｓ［ Ｊ］ ．
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１５， ６９（３）： ５３５⁃５４３．

［６６］ 　 高云霓， 葛芳杰， 刘碧云， 等． 不同暴露方式下水生植物化感物质抑藻效应的比较研究［ Ｊ］ ． 生态环境学报， ２０１５， ２４（４）：
５５４⁃５６０．
ＧＡＯ Ｙ Ｎ， ＧＥ Ｆ Ｊ， ＬＩＵ Ｂ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ａｎｔｉａｌｇａｌ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｌｌｅｌｏｃｈｅｍｉｃａｌｓ ｆｒｏｍ ａｑｕａｔｉｃ ｐｌａｎｔｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｘｐｏｓｕｒｅ
ｐｒｏｔｏｃｏｌｓ［Ｊ］ ． Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０１５， ２４（４）： ５５４⁃５６０（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ） ．

［６７］ 　 ＳＨＡＯ Ｊ， ＷＵ Ｚ， ＹＵ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ａｌｌｅｌｏｐａｔｈｉｃ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｐｙｒｏｇａｌｌｏｌ ｔｏ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ ＰＣＣ７８０６ （Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）： Ｆｒｏｍ ｖｉｅｗｓ ｏｆ
ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］ ． Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅ， ２００９， ７５（７）： ９２４⁃９２８．

［６８］ 　 ＬＩＰＩＮＧ Ｗ， ＨＯＮＧＸＩＡ Ｙ， ＹＵＥ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｓｕｌｆｏｎｙｌｕｒｅａ ｈｅｒｂｉｃｉｄｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｅｅｎ ａｌｇａｅ
Ｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｙｒｅｎｏｉｄｏｓａ［Ｊ］ ． Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅ， １９９８， ３７（４）： ７４７⁃７５１．

［６９］ 　 ＱＩＡＮ Ｈ， ＹＵ Ｓ， ＳＵＮ Ｚ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｐｐｅｒ ｓｕｌｆａｔｅ， ｈｙｄｒｏｇｅｎ ｐｅｒｏｘｉｄｅ ａｎｄ Ｎ⁃ｐｈｅｎｙｌ⁃２⁃ｎａｐｈｔｈｙｌａｍｉｎｅ ｏｎ ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｔｈｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｎ ｄｉｓｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｃｙｓｔｉｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ［ Ｊ］ ． Ａｑｕａｔｉｃ Ｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ， ２０１０， ９９（３）：
４０５⁃４１２．




