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摘 要： 硅是硅藻所必需的营养物质 . 硅藻可以通过硅酸转运子（Silicon Transporter，SIT）蛋白吸收环境中的溶解硅，在全球

海洋的硅循环中起着重要作用 . 海洋单细胞聚球藻（Synechococcus）也被发现可以进行硅的累积作用 . 由于聚球藻进化出现的

时间远远早于硅藻，推测也可以像硅藻一样通过 SIT 这样的转运蛋白来吸收海洋中的溶解硅 . 本研究在有硅和无硅两种条件

下探究聚球藻中 SIT 存在的可能性，最终找到 2 条疑似为 SIT 基因序列，并成功预测得到其蛋白质序列及功能，结果显示均与

膜转运过程有关 . 最终利用 AutoDock4 软件成功预测到蛋白质的活性位点 .
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Abstract: Silicate serves as a crucial nutrient for diatoms, which are capable of absorbing dissolved silicon from their surroundings 
through Silicon Transporter (SIT), thus playing a significant role in the global ocean’s silicon cycle. Recent studies have indicated 
that marine single-celled Synechococcus also has the ability to accumulate silicon. Given that the evolution of Synechococcus 
predates that of diatoms, it is postulated that Synechococcus may utilize transporters such as SIT found in diatoms, to absorb 
dissolved silicon in the ocean. This research delves into the silicon accumulation in Synechococcus sp. XM24, particularly focusing 
on two key aspects. Firstly, the study investigates the potential presence of SIT in Synechococcus sp. XM24 under the condition of 
Depleted-Repleted silicate. Subsequently, two gene sequences suspected to encode SIT, were identified, and their protein 
sequences and functions were successfully predicted, shedding light on their involvement in membrane transport processes. 
Finally, AutoDock4 software was used to predict the active site of the protein.
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0 引言  

硅是硅藻所必需的一种营养物质 . 在没有硅的

环 境 中 ，硅 藻 会 停 止 细 胞 分 裂 并 最 终 死 亡 . 硅 以 正

硅酸（Si（OH）4）的形式被硅藻吸收（Amo and Brzez‐
inski，1999），是 以 一 种 依 赖 于 Na+ 的 协 同 运 输 进 行

转 运 ，且 Si（OH）4 与 Na+ 的 浓 度 之 比 为 1∶1（Bhat‐
tacharyya and Volcani，1980）. 正 硅 酸 被 特 定 的 硅 酸

转 运 子（Silicon Transporter，SIT）蛋 白 吸 收 进 入 细

胞内（Bäuerlein，2000）.SIT 最初是在硅藻中发现的

（Hildebrand et al.，1997）. 目前基于硅藻对 SIT 进行

了大量的研究 ，在 36 个属中发现了超过 400 条 SIT
基 因 序 列（Lupas et al.，1991； Hildebrand et al.，
1998； Armbrust et al.，2004； Thamatrakoln et al.，
2006； Alverson，2007； Sapriel et al.，2009； Curnow 
et al.，2012； Kang et al.，2015； Marchenkov et al.，
2016，2018）. 硅 酸 作 为 硅 藻 细 胞 内 的 重 要 pH 缓 冲

物 ，扮 演 着 维 持 细 胞 内 稳 定 酸 碱 平 衡 的 重 要 角 色 .
硅酸的存在促进了碳酸氢盐的转化，从而为硅藻提

供了更多的二氧化碳资源，进一步促进了其生长和

代 谢 活 动（Mann，1999； Milligan and Morel，2002）.
这个过程不仅使硅藻更有效地吸收了二氧化碳，同

时也提高了其光合作用的效率，加速了生物质的合

成和能量的获取 .
蓝藻是一类广泛存在于自然环境中的微生物，

其分布范围包括各种水域、土壤以及部分生物体内

外 . 据化石记录显示，蓝藻已经存在了约 27 亿年，是

地 球 上 生 命 演 化 历 程 中 的 重 要 组 成 部 分（Buick，

1992； Brasier et al.，2002）. 聚 球 藻（Synechococcus）
是海洋蓝藻最主要的代表性类群之一，其首次被发

现可追溯至 1979 年（Waterbury et al.，1979）. 作为一

类微小而重要的单细胞藻类，聚球藻的直径通常在

0.5~2.0 μm，呈 现 出 球 状 的 形 态（Johnson and Sie‐
burth，1979； Binder et al.，1996）. 传 统 观 点 认 为 ，硅

藻在全球海洋的硅循环中起着主导作用，因为它们

能够将表层海洋中的溶解硅输送到深海 . 这种观点

在长期以来一直被广泛接受，并成为研究硅循环的

基石（Struyf et al.，2009），是研究硅碳耦合循环（sili‐
con‐carbon coupling cycle）的主要途径（孙军和魏玉

秋，2018）. 硅藻以其独特的硅质外壳在海洋中广泛

分布，为硅循环的进行提供了坚实的基础（孙军等，

2016）. 然而，随着对海洋生态系统更深入的研究，我

们 发 现 单 靠 硅 藻 的 观 点 很 难 解 释 大 洋 寡 营 养 海 域

中 硅 和 碳 之 间 的 产 出 不 平 衡 现 象 . 相 关 研 究 发 现 ，

聚 球 藻 这 类 超 微 型 浮 游 植 物 主 导 着 寡 营 养 海 区 的

初级生产力，对碳颗粒物的深层输出具有重要意义

（Richardson and Jackson，2007； Lomas and Moran，

2011； Wei et al.，2022）. 这 对 硅 藻 在 全 球 海 洋 硅 循

环 的 绝 对 地 位 有 重 要 的 挑 战 意 义（孙 军 和 魏 玉 秋 ，

2018）.
在整个前寒武纪时期，浮游植物的进化密度相

对较低，海洋硅的浓度保持在 1.4 mM 左右（Conley 
et al.，2017），无 定 形 硅 的 饱 和 度 为 2 mM（Kraus‐
kopf，1956）. 自 2012 年第一次发现聚球藻可以进行

硅的累积之后，众多研究人员对于硅累积的的机制

产生浓厚的兴趣，进行了一系列的研究工作（Baines 
et al.，2012； Tang et al.，2014； Deng et al.，2015； 
Guidi et al.，2016； Ohnemus et al.，2016； Brzezinski 
et al.，2017； Krause et al.，2017）. 蓝藻在 1~120 μM
的 浓 度 范 围 内 对 Si 缺 乏 专 性 需 求 ，在 80~100 μM
的浓度范围内对 Si 的富集变化较为明显，与硅藻相

似（Brzezinski et al.，2017）. 这些结果使我们推测，在

硅 浓 度 为 1.4 mM 的 前 寒 武 纪 ，蓝 藻 可 能 比 硅 藻 更

早地形成了硅累积机制，可以像硅藻一样通过 SIT
这样的转运蛋白来吸收海洋中的溶解硅 .

目前对聚球藻的硅累积过程的机理还不清楚，

为了深入探究聚球藻是否具有与硅累积相关的 SIT
基因，本研究设计室内培养实验并进行宏转录组学

分 析 . 室 内 培 养 实 验 设 置 了 有 硅 和 无 硅 两 种 条 件 ，

从 生 理 生 化 参 数 测 定（包 括 总 生 物 硅 和 新 生 生 物

硅）及宏转录组测序分析两方面对聚球藻在两种环

境条件下硅累积量的响应做出分析，寻找与硅酸转

运相关的基因 .

1 材料与方法  

1.1　聚球藻来源　

聚球藻 XM24 来自于 Zheng et al.（2018）从厦门

近岸分离出的藻种 .
1.2　培养方法与培养条件　

分 别 进 行 两 组 实 验 ，有 硅 组 与 无 硅 组 ，培 养 基

均为人工海水（补充材料表 S1），此培养基为液体培

养 基 ，其 中 有 硅 组 中 硅 酸 盐 的 浓 度 为 100 μmol/L，

无 硅 组 中 硅 酸 盐 的 浓 度 即 为 不 额 外 加 硅 酸 盐 的 背

景 硅 浓 度 ，此 浓 度 趋 近 于 零 ，无 法 使 用 钼 蓝 法 在 紫

外分光光度计下检测出来 . 实验所用培养瓶为聚碳

酸酯瓶，以减少玻璃瓶中的硅对于培养体系的影响 .
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光 照 条 件 为 100 μmol photons·m-2·s-1，培 养 体 积 为

400 mL，温度为 25 ℃，向培养液中添加 PDMPO 并

使 其 终 浓 度 为 0.125 μM （Leblanc and Hutchins，

2005），培养方式为半连续培养，即通过每天定时监

测细胞的生长 ，确定细胞在生长周期的 k/2 时期的

数量，通过公式：

（实 际 测 得 的 细 胞 数 量 ÷k/2 时 期 的 细 胞 数

量）×培养体积，                                                     （1）

来确定需要弃去的培养液，再补充新鲜培养基和对

应 体 积 的 PDMPO 即 可 .PDMPO 可 以 在 对 聚 球 藻

无 毒 害 的 情 况 下 与 细 胞 中 产 生 的 二 氧 化 硅 进 行 结

合 ，在 特 定 的 波 长 下 产 生 荧 光 ，从 而 估 计 细 胞 对 硅

酸的摄入量 . 每个条件设置 3 个平行样，为后续宏转

录 组 测 序 分 析 做 准 备 . 在 两 组 实 验 中 ，无 硅 组 除 不

加硅酸盐外，其它培养基条件均与有硅组相同 .
1.3　生物硅的测定方法　

在聚球藻细胞状态稳定之后开始收样 . 需要分

别 收 取 总 BSi（Biogenic Silica）和 新 生 BSi 的 样 品 ，

使 用 0.6 μm 的 PC 膜 ，过 滤 5 mL 藻 液 ，将 滤 膜 置 于

-20 ℃避光保存 . 一共连续收取 5 d，以减小误差 .
总 BSi 是指细胞生命活动过程中吸收及利用的

硅，包含新生 BSi. 新生 BSi 是指细胞代谢过程中新

产 生 的 二 氧 化 硅 . 测 定 总 BSi 时 需 要 使 用 热 碱 法

（Azam et al.，1974）提取细胞中的二氧化硅，再使用

硅钼蓝分光光度法（白英丽等，2019）（silicon molyb‐
denum blue spectrophotometry）在 紫 外 分 光 光 度 计

812 nm 波长下测定吸光度 . 具体步骤为 ：将 0.6 μm
的 PC 膜 置 于 60 ℃ 干 燥 12~24 h，放 入 15 mL 离 心

管 ，加 入 4 mL 的 NaOH 溶 液（浓 度 为 0.2 M），混 合

均 匀 后 沸 水 浴 加 热 30~40 min. 待 混 合 液 冷 却 后 加

入 1 mL 的盐酸（浓度为 1 M），混合均匀后静置 10~
20 min. 从混合液中吸取 1 mL 上清液到新的离心管

中，加入 4 mL 超纯水，混合均匀后加入 2 mL 钼酸盐

（酸 性），静 置 10~30 min，不 超 过 30 min，再 加 入

3 mL 还 原 剂（对 甲 替 氨 基 酚 - 亚 硫 酸 钠 溶 液

100 mL，草酸溶液 60 mL，浓硫酸与水比例为 1∶3 的

硫酸溶液 120 mL），混合均匀后加盖反应 2~3 h，最

后在紫外分光光度计 812 nm 波长下测定 .
测定新生 BSi 时需要使用热碱法提取细胞中的

二 氧 化 硅 ，直 接 使 用 荧 光 分 光 光 度 计 进 行 检 测 . 具

体 步 骤 为 ：将 0.6 μm 的 PC 膜 置 于 60 ℃ 干 燥 12~
24 h，放 入 15 mL 离 心 管 ，加 入 4 mL 的 NaOH 溶 液

（浓度为 0.2 M），混合均匀后沸水浴加热 30~40 min.

待 混 合 液 冷 却 后 加 入 1 mL 的 盐 酸（浓 度 为 1 M），

混合均匀后静置 10~20 min，使用荧光分光光度计

在 375 nm 下 激 发 ，在 530 nm 处 测 定 PDMPO 的 发

射光谱 .
1.4　T 检验　

T 检验是一种经典的统计假设检验方法，其主

要目的是评估两个样本之间平均数差异是否显著 .
本 文 使 用 此 法 来 研 究 两 种 条 件 下 聚 球 藻 硅 累 积 量

的差异 . 通常情况下，T 检验适用于样本量较小（n<
30），且总体标准差未知的情形 . 应用条件包括：（1）

已 知 一 个 总 体 平 均 数 ；（2）可 以 获 取 一 个 样 本 均 数

以 及 对 应 的 样 本 标 准 差 ；（3）样 本 数 据 来 自 正 态 分

布或近似正态分布 . 在 T 检验中涉及到两个基本的

假设：（1）零假设（H0）：假定两个样本的平均值之间

不存在显著差异：（2）备择假设（H1）：假定两个样本

的 平 均 值 存 在 显 著 差 异 . 进 行 T 检 验 时 ，通 常 会 设

定一个显著性水平（如 α=0.01），用于判断是否拒绝

零假设 . 若 T 检验的计算得到的 P 值小于显著性水

平 α，那 么 就 认 为 两 个 样 本 的 平 均 值 存 在 统 计 上 的

显著差异 . 本文中得到的 P<0.01，说明两种条件下

聚球藻的硅累积量具有显著性差异 .
1.5　宏转录组测序　

聚 球 藻 藻 种 用 0.2 μm 的 PC 膜 进 行 过 滤 收 集 ，

立 即 放 入 液 氮 速 冻 ，再 转 移 至 -80 ℃ 冰 箱 进 行 保

存，并在 3 个月内尽快进行测序 . 本研究中的宏转录

组 测 序 由 微 科 盟 公 司（WEKEMO）完 成 . 利 用 新 一

代 测 序 技 术（Next Generation Sequencing）进 行 检

测 ，按 照 链 特 异 性 建 库 方 式 建 库 后 ，进 行 Illumina
测序 .
1.6　基因序列分析及蛋白质结构与功能预测　

测序得到的差异基因序列经过提取并命名，建

立差异基因库，用于与 XM24 参考基因组比对，使用

TBtools （Chen et al.，2023）进 行 序 列 筛 选 ，打 开

Blast Zone 模块，先分别导入 XM24 参考基因组及差

异基因序列建立本地数据库，两数据库进行序列比

对，提取并提取出属于 XM24 的差异基因序列 . 将得

到的序列使用 Seqkit （Shen et al.，2016）软件翻译为

蛋 白 质 序 列 . 使 用 PaddleHelix 平 台 的 HelixFold 模

型（Wang et al.，2022）进 行 蛋 白 质 结 构 以 及 蛋 白 质

功能的预测 .
1.7　AutoDock4 分子对接模拟　

本 研 究 使 用 的 小 分 子 是 硅 酸（Orthosilicic Ac‐
id），其中含有 Si 原子 . 而 Si 原子在分子对接中并不
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常 用 ，因 此 在 AutoDock4 （Morris et al.，2009）的 参

数 文 件 中 并 不 含 有 Si 原 子 的 参 数 ，需 要 找 到

AD4_parameters.dat 文件并将 Si 元素参数添加到其

中 ，同 时 需 要 分 别 在 GPF 和 DPF 文 件 的 首 行 添 加

代码 parameter_file AD4_parameters.dat 才可以正常

运行 AutoDock4.

2 结果与讨论  

2.1　有硅和无硅条件下聚球藻 XM24 的硅累积量

变化　

聚 球 藻 在 添 加 和 不 添 加 硅 酸 盐 的 培 养 基 中 分

别 生 长 ，光 照 条 件 一 致 ，使 用 半 连 续 培 养 的 方 式 保

持细胞的状态在同一水平，待细胞状态稳定之后连

续 5 天 收 取 BSi 样 品 ，并 使 用 T 检 验 方 法 对 得 到 的

数据进行处理，结果如图 1. 图 1a 中有硅组的总 BSi
要 显 著 高 于 无 硅 组（*，显 著 性 水 平 P<0.01），说 明

聚球藻可以适应有硅和无硅两种生存条件，并且细

胞 中 的 硅 含 量 会 随 着 环 境 中 的 硅 含 量 的 变 化 而 变

化 . 事 实 上 ，无 硅 并 不 是 完 全 做 到 去 除 培 养 基 中 的

硅，在各种实验试剂制备以及培养容器制作过程中

会不可避免的带入硅，因此这里的无硅是指没有引

入额外的硅，背景硅含量是相同的（Werner，1977）.
图 1b 中 无 硅 状 态 下 比 有 硅 状 态 下 新 生 BSi 的 量 显

著 增 加（*，显 著 性 水 平 P<0.01），说 明 外 界 环 境 中

的硅含量会影响聚球藻对硅的利用 . 无硅状态下新

生 BSi 的量反而升高，可能有某些生理过程会需要

部 分 硅 来 维 持 ，比 如 可 能 会 形 成 新 的 含 硅 细 胞 壁 .
环境压力迫使聚球藻细胞对硅的循环加快，因此吸

收外界硅的过程会加快，导致新生 BSi 的量增加 .
2.2　有硅和无硅条件下聚球藻 XM24 的宏转录组

学分析　

序列筛选及蛋白质的结构与功能预测 . 宏转录

组数据中差异基因的筛选标准为 |log2（FoldChange）|
>1 且 pvalue<0.05，这里的 pvalue 已经是通过多重

假 设 检 验（BH 方 法）校 正 得 到 的 值 ，此 时 得 到 的 是

整个样品中的差异基因（补充材料图 S3）. 我们需要

进一步筛选出我们感兴趣物种的序列，序列筛选时

使用 TBtools 工具进行序列比对，一共筛选出 60 条

属于 XM24 的差异基因序列 . 将得到的 60 条序列使

用 Seqkit 软件将其翻译为蛋白质氨基酸序列，按照

不同长度将序列分为小于 100，100~1 000，1 000~
2 000 和 大 于 2 000 这 4 类 ，分 别 包 含 6 条 、26 条 、13
条和 15 条序列 . 经过参考 SIT 的蛋白质序列长度，

决 定 只 分 析 长 度 在 100~1 000 的 这 26 条 蛋 白 质 序

列 . 使用蛋白质预测模型 HelixFold 来预测 26 个蛋

白 质 的 结 构 ，筛 选 出 pLDDT（per‐residue local dis‐
tance difference test）得分超过 70 的蛋白质 .pLDDT
是模型估计的一个 0~100 的置信度打分，置信度越

高则模型接近真实结构的可能性越高（置信度非常

高 ：>90；高 ：70~90；低 ：50~70；非 常 低 ：<50）. 此

处筛选出 3 个得分大于 70 的蛋白质 . 并通过 Paddle‐
Helix 公司平台的蛋白质功能预测模块与预测每个

蛋白质的功能 . 其中两个蛋白质成功预测出其功能

（ A07_TRINITY_DN753_c0_g1 与 e_TRINITY_
DN668_c0_g1），一 个 蛋 白 质 无 法 得 出 预 测 结 果

（ e_TRINITY_DN14139_c0_g1 ）.A07_TRINITY_

图 1　有硅和无硅条件下，细胞中硅累积量的变化

Fig.1　Under Depleted‐Repleted conditions,the amount of silicon accumulated in the cell changes
a. 表示总生物硅的浓度；b. 表示新生生物硅的浓度 .*.P<0.01，代表具有显著差异
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DN753_c0_g1、 e_TRINITY_DN668_c0_g1 与

e_TRINITY_DN14139_c0_g1 的基因序列及翻译得

到 的 蛋 白 质 序 列 见 补 充 材 料 2. 差 异 基 因 对 应 参 考

基因组的位置见补充材料图 S1~S2.Gene Ontology
（GO）预测结果见表 1 与表 2.

补充材料图 S1~S2 展示出两条差异基因序列

在参考基因组中的位置，已用数字将具体对应的碱

基 序 号 标 出 ，“ - ”表 示 互 补 链 ，表 明 两 条 差 异 基 因

序 列 与 参 考 基 因 组 均 为 反 向 互 补 . 表 1 与 表 2 分 别

展 示 出 两 条 差 异 序 列 翻 译 得 到 的 蛋 白 质 所 预 测 的

功能结果，Confidence 表示预测置信度，此模型阈值

为 0.5，大 于 0.5 则 视 为 结 果 可 信 . 两 条 序 列 表 达 的

蛋 白 质 可 能 均 与 生 物 过 程（Biological process）中 细

胞转运过程以及细胞组分（cellular component）中细

胞 膜 组 成 有 关 . 此 结 果 表 明 ，这 两 种 蛋 白 质 极 有 可

能 与 聚 球 藻 XM24 细 胞 的 硅 转 运 有 关 ，即 推 测

A07_TRINITY_DN753_c0_g1 与 e_TRINITY_
DN668_c0_g1 两条基因可能调控聚球藻 XM24 细胞

对于硅酸盐的转运过程，是聚球藻中的 SIT 基因 .

图 3　e_TRINITY_DN668_c0_g1 蛋 白 质 与 硅 酸 分 子 对 接

结果

Fig. 3　The docking result of e_TRINITY_DN668_c0_g1 
protein and orthosilicic acid

白色为氢原子，红色为氧原子，蓝色为氮原子，橘黄色为碳原子，棕

色 为 硅 原 子 .LEU、ARG、ASP、GLY、PRO、CYS、PHE、SER 分 别

代表亮氨酸残基、天冬氨酸残基、甘氨酸残基、脯氨酸残基、半胱氨

酸残基、苯丙氨酸残基、丝氨酸残基，数字代表氨基酸残基在蛋白

质中的位置

表 1　A07_TRINITY_DN753_c0_g1 蛋白质功能预测结果

Table 1　A07_TRINITY_DN753_c0_g1 protein function prediction results

Category
Biological process
Biological process
Biological process

Cellular component
Cellular component
Cellular component

GO-Term
GO:0051179
GO:0051234
GO:0006810
GO:0031224
GO:0016021
GO:0098796

GO-Name
Localization

Establishment of localization
Transport

Intrinsic component of membrane
Integral component of membrane

Membrane protein complex

Confidence
0.66
0.65
0.65
0.84
0.84
0.71

图 2　A07_TRINITY_DN753_c0_g1 蛋 白 质 与 硅 酸 分 子 对

接结果

Fig. 2　The docking result of A07_TRINITY_DN753_c0_g
1 protein and orthosilicic acid

白色为氢原子，红色为氧原子，蓝色为氮原子，黄色为碳原子，棕色

为硅原子 .SER 代表丝氨酸残基，数字代表氨基酸残基在蛋白质中

的位置

表 2　e_TRINITY_DN668_c0_g1 蛋白质功能预测结果

Table 2　e_TRINITY_DN668_c0_g1 protein function prediction results

Category
Biological process
Biological process
Biological process

Cellular component
Cellular component

GO-Term
GO:0051179
GO:0051234
GO:0006810
GO:0031224
GO:0016021

GO-Name
Localization

Establishment of localization
Transport

Intrinsic component of membrane
Integral component of membrane

Confidence
0.55
0.54
0.53
0.72
0.72
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2.3　蛋白质与小分子的对接模拟　

分 子 对 接 模 拟 使 用 AutoDock4，将 以 上 预 测 得

到 的 两 种 蛋 白 质 作 为 受 体 ，硅 酸 分 子（见 补 充 材 料

2）作为配体进行对接，对接结果如图 2 和图 3，是得

到的最稳定的结构 .
A07_TRINITY_DN753_c0_g1 蛋 白 质 与 硅 酸

分 子 的 结 合 能 为 -2.18 kcal/mol，对 接 的 主 要 位 点

为硅酸分子的羟基与蛋白质的残基 SER‐80 和 SER
‐83，一共形成了 3 条氢键 .e_TRINITY_DN668_c0_
g1 蛋 白 质 与 硅 酸 分 子 的 结 合 能 为-3.31 kcal/mol，
对 接 的 主 要 位 点 为 硅 酸 分 子 的 羟 基 与 蛋 白 质 的 残

基 LEU132、ARG ‐133、GLY ‐135、PRO ‐136、SER ‐
137、CYS‐138 和 PHE‐139，一共形成了 8 条氢键 . 此

结 果 初 步 预 测 出 硅 酸 分 子 可 能 与 以 上 两 个 SIT 类

似蛋白质的结合位点 .

3 结论  

室 内 培 养 实 验 设 定 了 有 硅 与 无 硅 条 件 来 探 究

不同条件对聚球藻硅累积的影响 . 有硅组的总 BSi
含量要显著高于无硅组（*，P<0.01），说明聚球藻可

以适应有硅和无硅两种生存条件，并且细胞中的硅

含量会随着环境中的硅含量的变化而变化 . 无硅组

比有硅组新生 BSi 的量显著增加（*，P<0.01），说明

外界环境中的硅含量会影响聚球藻对硅的利用 . 可

能 是 由 于 硅 在 聚 球 藻 的 生 命 活 动 中 承 担 一 定 的 作

用 ，在 外 界 缺 少 硅 酸 时 ，细 胞 感 受 到 来 自 环 境 的 压

迫 ，会 加 快 细 胞 对 于 硅 酸 的 利 用 ，以 维 持 正 常 的 生

命活动，导致无硅组的新生 BSi 含量增加 . 在确定硅

酸盐浓度对细胞硅累积过程有显著影响后，进一步

进行宏转录组学分析 . 序列通过筛选最终得到 2 条

疑似与聚球藻硅累积过程相关的基因，并将其翻译

为 蛋 白 质 ，预 测 蛋 白 质 结 构 及 功 能 . 两 条 序 列 表 达

的 蛋 白 质 可 能 均 与 生 物 过 程（biological process）中

细胞转运过程以及细胞组分（cellular component）中

细 胞 膜 组 成 有 关 . 此 结 果 表 明 ，这 两 种 蛋 白 质 极 有

可能与聚球藻 XM24 细胞的硅酸转运有关 . 经过分

子对接模拟，初步确定两个蛋白质与硅酸分子结合

的活性位点 . 本研究在不同条件下探究聚球藻中的

SIT 基因，初步确定具有两个相关基因，为以后进一

步研究提供参考 . 未来将通过基因敲除与重组技术

来验证并探究这两个基因更加完整的功能，这会有

助于确认其在硅酸盐运输中的直接作用 .
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