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摘  要：噬藻体是一类广泛存在于海洋及淡水环境中以蓝藻为感染宿主的病毒，对蓝藻种群结

构与多样性以及水生态环境具有重要的影响。噬藻体携带一系列与宿主新陈代谢相关的同源基

因被称为辅助代谢基因。它们编码的蛋白在噬藻体感染蓝藻过程中，可参与宿主的光合作用、

戊糖磷酸循环、营养物质摄取以及核苷酸生物合成等代谢活动。近年来，一些辅助代谢基因被

作为噬藻体分子检测的靶标基因，并用于噬藻体遗传多样性及其与蓝藻间相互关系的研究。本

文综述了国内外有关噬藻体辅助代谢基因的来源、生物学功能及其多样性等方面的研究进展。 
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Advances in researches on cyanophage auxiliary metabolic genes 
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Abstract: Cyanophages are a group of viruses infecting the cyanobacteria, and are widespread in 
both marine and freshwater environments. As important components of microbial communities,  
cyanophages play significant roles in cyanobacterial population structure and diversity and aquatic 
ecological environments. Cyanophages contain some host-like metabolic genes, as to auxiliary  
metabolic genes, which encode proteins involved in the light reactions of photosynthesis, pentose 
phosphate pathway, nutrient acquisition and DNA biosynthesis during the process of infecting  
cyanobacteria. Recently, some auxiliary metabolic genes have been used as target genes for      
investigating cyanophage diversity, and the interactions between cyanophages and cyanobacteria. In 
this review, we summarized advances in studying the origin, biological function and genetic diversity 
of cyanophage auxiliary metabolic genes at home and abroad. 
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噬藻体(Cyanophage)是一类特异感染蓝藻的

病毒类群，具有丰富的遗传多样性[1-3]。它们广泛

存在于海洋及淡水环境中，数量异常丰富，是水生

微生物群落的重要组成部分[4-5]。它们作为水体环

境中的活跃动态因子，在调控水体初级生产力、蓝

藻种群结构及多样性、生物地球化学循环以及介导

微生物之间水平基因转移等方面具有重要的    

作用[6-9]。 

近年来，DNA 测序技术的发展促进了噬藻体

基因组学与分子生物学的研究。随着越来越多海洋

与淡水噬藻体基因组序列的测定[10-15]，噬藻体的生

物学特征及其与宿主蓝藻之间的相互关系逐渐被

人们认识。噬藻体基因组中发现的一系列与细胞功

能相关的基因，表明噬藻体与宿主蓝藻的新陈代谢

和生命循环有着密切的联系[16-17]，并对蓝藻种群分

布与遗传多样性有重要的影响。噬藻体基因组中与

宿主新陈代谢功能有关的同源基因被称为“辅助代

谢基因”(Auxiliary metabolic genes，AMGs)[18-19]。

它们在噬藻体感染过程中表达的产物与宿主新陈

代谢利用的蛋白或酶具有非常相似的生理作    

用[20]。相关研究认为[21-22]，噬藻体编码的 AMGs

可能是噬藻体感染蓝藻的一种特殊适应生理机制，

并赋予了噬藻体独特的生物学特性以及与蓝藻之

间奇妙的相互关系。本文将综述近年来有关噬藻体

AMGs 的来源及其在噬藻体感染过程中对宿主光

合作用、戊糖磷酸循环、营养物质摄取以及核苷酸

生物合成等的重要影响，以及作为靶标基因用于噬

藻体遗传多样性及其与宿主相互关系的研究。 

1  噬藻体 AMGs 的来源 

病毒与宿主之间的相互斗争从来没有停止，它

们之间通过水平基因交换形成了一套互惠互利的

进化机制。一方面，在生存压力下，宿主通过获取

针对病毒等外源基因而进化出多种病毒抵抗机制，

如规律成簇的间隔短回文重复(Clustered regularly 

interspaced short palindromic repeats，CRISPRs)[23]；

另一方面，病毒裂解宿主时，由于错误剪切使病毒

获得某些宿主基因，从而改变其自身的基因组结构

与功能多样性。噬藻体在与蓝藻相互作用过程中，

一方面充当蓝藻水平基因转移的一个生物媒    

介[24]，可提供蓝藻新的遗传物质，另一方面从蓝

藻基因组中不断获得部分 DNA片段使自身遗传物

质结构发生改变，为逃避宿主免疫机制系统或提高

自身生态适应性提供遗传基础[25-26]。因此，这种基

因传递促进了噬藻体与蓝藻之间的协同进化，并对

各自的遗传多样性产生了重要影响。 

研究表明[15,18]，噬藻体存在丰富的独特基因资

源，60%以上的基因序列与已知病毒序列存在很大

差异。以往研究认为它们是噬藻体基因组复制非必

需或不存在的酶类与蛋白，或许与宿主蓝藻特殊的

生活方式有关。然而，研究发现大部分与已知病毒

不同的噬藻体基因序列与宿主基因之间存在很高

的相似度，它们可能是在噬藻体与蓝藻相互作用过

程中通过水平基因转移而获得[9]。Sullivan等[27]对

另外 3株海洋噬藻体 P-SSP7、P-SSM2和 P-SSM4

全基因组序列进行分析，发现它们基因组中分别编

码 7%、11%、12%的蓝藻同源基因，而且它们都

编码转醛醇酶(talC)以及与光合系统有关的基因，

包括光合系统 II核心蛋白 D1、D2 (psbA、psbD)，

强光诱导蛋白(hli)，质体蓝素蛋白(petE)，铁氧化

还原蛋白(petF)，藻胆红素合成酶(pebA)，血红素

氧合酶(ho1)，聚胺合成酶(speD)，藻胆蓝素：铁氧

还蛋白氧化还原酶(pcyA)等，其中噬藻体 P-SSM2

和 P-SSM4 还含有磷酸盐诱导基因(phoH，pstS)和

催化维生素 B12合成蛋白基因(cobS)。目前已知病

毒基因组序列中，几乎所有噬藻体都携带与蓝藻光

电子传递链阶段(光合系统 I，质体蓝素，光合系统

Ⅱ等)有关的基因[28-29]，80%噬藻体携带戊糖磷酸

途径中的转醛醇酶基因[19]。Sullivan等[8]对夏威夷

海噬藻体群落分析过程中，发现 88%的噬藻体含

有 psbA基因，50%的噬藻体同时含有 psbA和 psbD

基因，而且所有的肌病毒科噬藻体和感染原绿球藻

的短尾病毒科噬藻体中均含有 psbA基因。此外，

研究人员在一些淡水噬藻体基因组序列中还发现
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一个可降解蓝藻藻胆蛋白体光捕复合物的 nblA 必

需基因[14-15]。这些研究表明，噬藻体辅助代谢基因

可能来源于宿主，且广泛存在、丰富多样。 

研究认为[27,30]，噬藻体编码 AMGs 可能是在

特殊环境压力下的一种选择结果，有助于提高噬藻

体的生存适应性。在选择压力作用下，噬藻体通过

整合方式与蓝藻基因组不断发生基因转移，从而影

响各自的生物学功能与遗传多样性。在感染蓝藻过 

程中，噬藻体通过利用获得的 AMGs 修饰宿主代

谢系统的关键过程，或获得宿主抗性来逃避蓝藻的

免疫机制系统，为其能够快速适应环境提供了遗传

基础。Mann等[31]在实验的基础上预测噬藻体光合

作用基因 psbA因适应宿主感染机制演变而来，并

指出噬藻体光合作用基因在感染蓝藻过程中可维

持宿主细胞光合作用。戊糖磷酸途径有关的基因可

能在感染过程中有助于光合作用储存的碳源转成

核酸糖，并产生 NADPH与 ATP，进一步被噬藻体

DNA生物合成利用[19]。 

2  噬藻体 AMGs 的生物学功能 

到目前为止，大部分已知噬藻体 AMGs 主要

是与宿主蓝藻的光合作用、戊糖磷酸循环、营养吸

收及 DNA 合成等代谢活动有关(图 1)。由于这些

基因可能是蓝藻产能与生物合成的关键基因，当它

们在噬藻体感染过程中表达后，可打开蛋白或核苷

酸生物合成的潜在瓶颈，有助于噬藻体基因组

DNA 复制与病毒粒子组装，对噬藻体种群的繁衍

具有重要作用。研究认为[20,32]，在噬藻体感染蓝藻

过程中，AMGs对宿主关键代谢反应的维持或抑制

有利于噬藻体获得较多的感染复制机率，如释放更

多的子代噬藻体。在特定环境下，AMGs可能对噬

藻体与其宿主蓝藻相互作用具有决定性的作用，使

得噬藻体应对生态环境造成的选择压力[33]。假如

由宿主酶催化基质转变成某产物 P 的反应在噬藻 

 

 
 

图 1  噬藻体感染的蓝藻细胞代谢示意图[19] 
Figure 1  Model of cyanobacterial metabolism during cyanophage infection[19] 

注：CBB：卡尔文循环；PPP：戊糖磷酸途径；G-6-P：葡萄糖-6-磷酸；R-5-P：核糖-5-磷酸. 

Note: CBB: Calvin benson bassham; PPP: Pentose phosphate pathway; G-6-P: Glucose-6-phosphate; R-5-P: Ribose-5-phosphate. 
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体感染过程中受到限制，而噬藻体复制又依赖于足

够的产物 P，那么噬藻体就很可能编码自己的酶来

维持生成产物 P 的反应。一旦宿主缺乏有关酶而

导致该代谢反应受限制，噬藻体就会增加相应酶

量，或者在某种条件下宿主酶的活性受到抑制，而

噬藻体在相同条件下能够激活相应酶的活性。 

2.1  参与宿主光合作用 

目前，在噬藻体基因组中发现的与光合系统有

关的基因主要包括 psbA、psbD和 hli，以及 PTOX、

petE与 petF等，其中 psbA、psbD基因分别编码光

合反应系统  (PS )Ⅱ Ⅱ 反应中心蛋白 D1、D2[20]，hli

编码强光诱导蛋白 HLIPs[34]，PTOX、petE与 petF

分别编码光合电子传递途径中的质体醌末端氧化

酶(Plastoquinol terminal oxidase)、质体蓝素蛋白

(Plastocyanin) 和 铁 氧 化 还 原 蛋 白

(Ferredoxin)[25,27,35]。此外，噬藻体还编码几种其它

光合色素的生物合成基因[36-37]，包括藻胆素还原酶

(ho1，pebS，pcyA)和藻红蛋白裂合酶(cpeT)。通过

实验研究，结果表明这些基因在噬藻体感染过程中

能够在宿主细胞中转录与翻译，并对相应的宿主代

谢途径发挥重要的生理作用。如 Dammeyer 等[37]

在 mRNA水平上证实了噬藻体编码的 pebS、petF、

ho1 等藻胆素合成基因的转录，Shan 等[22]揭示了

噬藻体光合作用基因与宿主蓝藻藻红蛋白表达量

之间的相关性。Lindell等[20]发现噬藻体 psbA基因

表达的蛋白与宿主蛋白有同样的功能，Mann等[31]

研究发现噬藻体感染过程中，宿主 psbA 编码的

D1 蛋白会明显下降而导致光抑制，而噬藻体在被

感染宿主中表达 psbA 基因可增加宿主 D1 蛋白的

含量。2012 年，本文作者通过实验 [15]对噬藻体

PaV-LD 基因组编码的蓝藻 nblA 同源基因进行功

能研究，并证实了该基因与蓝藻同源基因具有类似

的生物学功能，具有降解宿主藻蓝蛋白的作用。 

噬藻体携带与宿主光合系统有关的功能基因，

可能意味着噬藻体的生命过程与宿主蓝藻的光合

能力存在着密切的联系。由于蓝藻主要是利用光合

系统 II (PS )Ⅱ 反应中心蛋白 D1、D2，并结合光合

色素及必要的辅助因子进行光化学反应与能量传

递[38]，在正常的蓝藻细胞内，D1蛋白易遭受光损

伤而导致光合作用受到抑制，或过量光电流产生的

活性氧而导致 D1蛋白合成被抑制[39]，损伤 D1的

去除以及新D1的合成都是通过D1修复循环完成。

当损伤速率超过修复速率，细胞就会遭受光抑制使

其光合效率大大降低。光损伤一旦发生在噬藻体感

染的蓝藻细胞内，宿主蛋白 D1修复循环将会停止

以及光合活性逐渐降低，会明显削弱成熟子代噬藻

体的释放量，因此噬藻体通过表达光合作用基因将

会继续维持 D1蛋白修复循环。 

2.2  参与戊糖磷酸途径 

噬藻体辅助代谢基因中存在一些可以编码参

与戊糖磷酸途径(Pentose phosphate pathway，PPP)

有关的酶，即葡萄糖-6-磷酸脱氢酶(zwf)、磷酸葡

糖酸脱氢酶(gnd)和转醛醇酶(talC)。在感染过程

中，这些酶具有增强戊糖磷酸途径的活性，在黑暗

或昼夜交替的条件下能够调控宿主的碳源流向。此

外，许多噬藻体还携带一个与卡尔文循环抑制有关

的基因 CP12[40]。该基因表达的蛋白具有抑制磷酸

核酮糖激酶和磷酸甘油醛脱氢酶的活性[41]，从而

影响被感染蓝藻宿主的卡尔文循环。 

噬藻体编码戊糖磷酸途径有关的基因，可能与

噬藻体感染过程中的 DNA生物合成及病毒粒子复

制所需要的物质和能量有关。由于蓝藻是具有明显

的昼夜交替生长的自养光合生物，在白天它们通过

光合作用产生 NADPH (电子载体)与 ATP (能量载

体)，并利用这些代谢产物进行卡尔文循环将 CO2

变成葡萄糖；晚间，将合成的葡萄糖通过戊糖磷酸

途径氧化分解 NADPH与核糖-5-磷酸，并为 DNA

生物合成提供重要前体。在感染的细胞内，光合作

用产生的 ATP 与 NADPH 以及戊糖磷酸途径产生

的 NADPH 与核糖-5-磷酸由于遭到噬藻体编码的

CP12抑制而不能进行卡尔循环，因而它们大部分

能量通过戊糖磷酸途径为核苷生物合成所利用。 

2.3  参与磷代谢 

噬藻体基因组存在一些与磷酸盐调节单元
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(Pho regulon)有关的辅助代谢基因[25,27,35]，包括具

有高亲和力的周质磷酸盐结合蛋白基因(pstS)、碱

性磷酸酶基因(phoA)以及功能未知的 ATP 结合蛋

白基因(phoH)。这些基因能够适应磷胁迫而上调表

达，对于宿主细胞在低磷浓度或缺磷的营养状况下

调控磷的吸收与转运具有重要的辅助作用[40,42]。

pstS与 phoA是细胞磷酸盐转运系统的重要基因，

在缺磷状态下调控磷酸盐的吸收与同化。噬藻体编

码的 pstS 可能通过增加宿主细胞磷酸盐的供应而

有助于促进高效的裂解循环，而 phoA可能有助于

获取有机磷，以供噬藻体在缺磷条件下进行复制。

虽然 phoH是噬藻体基因组中最普遍的磷酸盐调节

单元基因，但其功能还不清楚。该基因广泛存在于

海洋噬藻体，而极少存在于淡水噬藻体，这可能与

海洋低磷浓度环境的选择压力有关。 

研究表明，噬藻体在感染过程中，其基因组的

复制很大程度上依赖于 DNA生物合成，而磷可能

是核苷酸生物合成的一个重要的营养限制因    

子[43]。特别是噬藻体感染的一些宿主蓝藻生长在

贫营养和磷缺乏的环境内，水体磷的含量很可能对

它们具有一定的选择作用[42]，噬藻体编码磷吸收

和转运系统有助于缓解宿主体内磷的限制。因此，

噬藻体编码的磷代谢调控有关基因可能与噬藻体

适应低磷浓度环境的选择压力有密切联系。 

2.4  参与核苷酸生物合成 

噬藻体基因组编码参与核苷酸生物合成的基

因，其中核糖核苷酸还原酶 RNR (nrd)是最广泛的

一种核苷酸合成基因[25,35]，它能将核糖核苷酸还

原、生成相应的脱氧核糖核苷酸。Sullivan 等[27]

在他们分离的类 T4噬藻体基因组中发现一个可催

化细菌维生素 B12 生物合成的辅酶 cobS。维生素

B12是蓝藻 RNR 重要的辅助因子[44]，噬藻体 cobS

基因在感染过程中可促进维生素 B12的生物合成，

从而有助于提高 RNR的活性。噬藻体编码的核糖

核苷酸还原酶不需要维生素 B12作为辅助因子，在

感染过程中既可利用自身编码 RNR，又可利用宿

主 RNR 进行 DNA 生物合成，从而提高噬藻体复

制能力。此外，噬藻体基因组还编码多种其它 DNA

生物合成基因 [27]，如嘌呤合成酶(purH，purL，

purM，purN)和嘧啶合成酶(pyrE，thyX)，其中胸

苷酸合成酶(thyX)是 DNA 合成和修复的关键酶和

限速酶。在感染过程中，噬藻体在不同的嘌呤、嘧

啶合成酶以及核糖核苷酸还原酶作用下，催化

DNA 生物合成的重要阶段从而为噬藻体基因组复

制以及自身基因组 DNA合成提供核苷。 

3  噬藻体多样性的遗传标记 

噬藻体是高度差异性病毒类群，缺少统一的保

守序列，在遗传多样性研究方面还存在一定的局限

性。尽管一些研究采用 DNA聚合酶基因与结构蛋

白基因作为噬藻体分子标记[45-47]，但获得噬藻体遗

传多样性信息数据不够完全、研究范围比较窄，而

且在 PCR 扩增过程中很容易将噬菌体的相关片段

扩增出来而产生假阳性。因此，寻找较为广泛的靶

基因成为噬藻体分子生态学研究的关键。 

噬藻体辅助代谢基因 AMGs 的广泛存在是噬

藻体与宿主蓝藻之间遗传物质交换的结果[29]，是

导致噬藻体具有丰富的遗传多样性的重要因素。近

年来，AMGs成为一种辅助方法，被作为靶标基因

用于研究噬藻体遗传多样性及其在进化过程中与

蓝藻之间的相互关系。如光合作用基因 psbA、焦

磷核苷酸水解酶基因 MazG 及磷酸盐诱导基因

phoH 等被用于不同水域中噬藻体的分子检测及其

遗传多样性分析[48-50]。由于 AMGs 是噬藻体编码

的一类特殊功能基因，且不属于某一特定形态噬藻

体，将其作为噬藻体检测的分子标记，不仅有助于

全面认识环境中噬藻体种群结构及遗传多样性，而

且有助于了解噬藻体的感染复制机制及其与水华

蓝藻生理状况的密切联系。Millard 等[48]对感染海

洋聚球藻噬藻体中光合作用基因 psbA 和 psbD 研

究发现，肌病毒科噬藻体普遍存在光合作用基因。

Sullivan等[8]利用光合基因 psbA对海洋及淡水噬藻

体的遗传多样性进行研究，发现海洋噬藻体具有不

同于淡水噬藻体的进化过程，同一地理区域的噬藻
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体 psbA 基因结构也存有差异。Chénard 等[32]根据

psbA 基因序列构建了系统树，发现噬藻体与蓝藻

归属于同一进化支，推测噬藻体通过与其宿主之间

不断进行基因交换，从其宿主基因组中获得了光合

作用基因。Bryan等[49]利用焦磷核苷酸水解酶基因

mazG 基因证明了噬藻体呈全球性分布，并根据

mazG基因构建了噬藻体与其宿主蓝藻的进化发育

树，推测噬藻体的 MazG基因可能不是从其宿主中

获得，不同噬藻体间可能通过水平基因转移的方式

频繁进行基因交换。Goldsmith等[50]采用磷酸盐诱

导基因 phoH作为分子标记用于海洋病毒多样性分

析，发现在所研究的 6个位点中 phoH基因具有丰富

的序列多样性，而且大多数序列与已知序列不同。

此外，他们还发现海洋病毒似乎依据它们宿主的不

同营养方式进行相似聚类，其中噬藻体具有独立的

系统进化支，明显有别于海洋噬菌体及藻病毒。 

尽管噬藻体基因组中普遍存在辅助代谢基因，

但不同种类噬藻体所携带的 AMGs 类型具有很大

的差异。因而采用单一的 AMGs 作为噬藻体遗传

标记，对环境中噬藻体遗传多样性的认识还存在不

确定性，其所获得的相关数据还不够全面。因此，

将不同噬藻体 AMGs 联合起来，并综合应用各种

微生物分子生态学技术，通过分析特定环境中的辅

助代谢基因类型及其组成变化，得到有关噬藻体遗

传多样性的数据将更为全面可靠。 

4  展望 

噬藻体被发现以来，其生物学功能与生态学意

义一直倍受研究人员的高度关注，尤其是与宿主蓝

藻之间的相互关系成为环境科学与病毒学研究的

重要方向。近年来，运用各种分子生物学方法研究

噬藻体多样性及其与宿主和环境之间的相互关系，

以及噬藻体的基因组与功能基因，并取得了一定阶

段性成果。然而，目前对噬藻体 AMGs 的认识主

要基于少数环境样品和已知噬藻体基因组及功能

基因的研究，有关它们的来源及其与宿主的相互作

用机制还需要进一步研究证实。此外，噬藻体遗传

多样性的研究是以大量的噬藻体遗传信息为基础，

而目前已知噬藻体的全基因组序列还比较少。要获

得噬藻体及其全基因组序列，必须利用传统的病毒

分离纯化方法，而现有微生物分离培养技术的局

限，天然水体环境中可能蕴含的未知噬藻体及其基

因组序列难以获得，这在一定程度上限制了噬藻体

与蓝藻之间的相互关系研究。 

尽管如此，噬藻体 AMGs 的发现为我们认识

噬藻体的生理生态学特征提供了一个新的途径。在

今后的噬藻体研究中，我们一方面需要加强优化与

改进微生物分离培养技术，建立更多的不同噬藻体

培养系统，充分了解它们的生理特征与基因组序列

信息，并鉴定相关噬藻体 AMGs及其生物学功能；

另一方面，需要综合运用现代微生物分子识别技

术，如蛋白质组学、宏基因组学及基因芯片等，深

入发掘海洋及淡水环境中蕴含的噬藻体 AMGs，并

阐明其多样性组成结构。因此，我们深入开展噬藻

体 AMGs 的研究，不仅有助于了解噬藻体与宿主

蓝藻相互作用的生理机制，而且还有助于深化对噬

藻体种群结构与生态功能的认识，这将为开发噬藻

体及其基因资源用于控制有害藻华与保护淡水资

源提供可参考性数据。 
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