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长江中下游两种尖毛虫的形态学与分子系统发育研究
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摘要: 本研究综合利用活体观察、蛋白银染色和核糖体小亚基DNA (SSU rDNA)序列分析等方法, 对采自武

汉东湖和荆州洪湖养殖鱼塘的两种腹毛类纤毛虫, 印度原毛虫Architricha indica Gupta et al., 2006和原始厚膜

虫Crassohymena primicirrata (Berger & Foissner, 1987) Omar et al., 2025, 进行了形态学及系统学研究。其中

原始厚膜虫为中国新记录种, 印度原毛虫为华中地区新记录种。本研究新采集的印度原毛虫武汉种群与已报

道的印度原始种群及上海种群在活体形态、皮层颗粒特征、额–腹–横棘毛模式、缘棘毛数目(3列右缘和2列
左缘)和背触毛模式(4列背触毛和2列背缘触毛)上高度一致。但武汉种群表现出更广的形态变异范围: 口后腹

棘毛数目(1—5 vs. 3); 横棘毛数目(4—6 vs. 5)。此外, 武汉种群体型较大[(150—180) μm × (50—80) μm vs. 印
度种群140 μm, 上海种群(100—140) µm × (30—40) μm]。尽管存在这些差异, 但三个种群的关键特征参数范

围存在重叠, 应视为种内差异。原始厚膜虫的洪湖种群在第4列背触毛长度和小核数目等特征上与奥地利种

群一致, 但是与韩国种群存在一定差异, 补充了该物种在不同地理分布区间的形态多样性信息。分子系统学

结果进一步支持了这两个种的分类鉴定: 印度原毛虫武汉种群与上海种群的SSU rDNA序列相似度为99.76%,
仅有4个碱基差异 , 两者在系统发育树中稳定地聚在一起; 原始厚膜虫洪湖种群与两个韩国种群的SSU
rDNA序列完全一致, 三者在系统发育树中稳定地聚为一支。通过形态学重描述和分子序列分析, 丰富了尖毛

虫科Oxytrichidae Ehrenberg, 1830的系统分类信息, 同时为认识长江中下游淡水湿地纤毛虫的区域分布格局和

多样性提供了新的证据。
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纤毛虫(Ciliophora)是原生动物中结构复杂、

多样性极高的类群之一
[1], 广泛分布于海水、淡

水、土壤等多种生境, 可营底栖、周丛或浮游生

活。纤毛虫食性多样, 以细菌、藻类、有机碎屑或

其他原生动物为食, 同时又是轮虫、小型甲壳类的

优良饵料。在微食物网中, 纤毛虫占有重要的生态

地位, 可维持生态系统中物质的循环与能量流动,
并在水质监测和净化方面发挥着重要的作用

[2—5]
。

腹毛亚纲(Hypotrichia)纤毛虫是纤毛门中结构

最为复杂、特化程度最高的分类阶元。腹毛亚纲

纤毛虫通常背腹扁平, 少数种类虫体呈圆柱状。其

纤毛器高度特化: 腹面特化为成簇的棘毛(用于支
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撑和爬行)和口区的小膜状结构(用于捕食); 背面退

化为短的背触毛。此外, 该类群的纤毛图式呈现出

极高的多样性
[6—12]

。其中, 尖毛虫科(Oxytrichidae)
是腹毛亚纲中包含物种数最多的科级阶元之一, 已
报道的物种超过200种[13—16]

。

自20世纪80年代末期以来, 我国研究者对海

水、淡水及土壤等多种生境中的腹毛亚纲纤毛虫

开展了较为系统的区系调查及系统进化研究。然

而, 相关研究多集中在微山湿地、白洋淀湿地等典

型淡水区域, 针对长江中下游地区的淡水腹毛亚纲

纤毛虫的研究仍较为欠缺
[17—23]

。

本研究对采自武汉东湖和荆州洪湖养殖鱼塘

的两种淡水尖毛类纤毛虫利用活体观察、蛋白银

染色技术、标记基因测序手段, 开展了形态学和系

统发育学研究, 提供了详细的形态学描述、显微图

像资料及SSU rDNA序列, 并探讨了其系统发育地

位。本工作丰富了对长江中下游淡水湿地腹毛亚

纲纤毛虫物种多样性的认知, 并为我国纤毛虫多样

性研究和标记基因库的完善做出了贡献。

 1    数据采集和处理方法

 1.1   数据采集地描述

印度原毛虫(Architricha indica)采集自湖北省

武汉市东湖(表 1); 原始厚膜虫(Crassohymena primi-
cirrata)采集自湖北省荆州市洪湖养殖鱼塘(表 2)。
 1.2   数据标本采集与培养

通过直接采集湖水/鱼塘水的方法将样本取回

后, 首先将采集回来的原位水(含有目标纤毛虫及

各种藻类)分装至培养皿中, 于室温(约20℃)下培

养。为了获得无污染的单一物种培养株系, 取若干

目标虫体置于含法国富维克矿泉水的培养皿中进

行纯培养, 添加大米粒以促进细菌增殖(细菌为纤

毛虫的主要食物)。
 1.3   形态数据采集

用蔡司AxioPlan 2成像显微镜, 100—1000倍放

大倍数下, 通过明场和微分干涉对活体细胞进行观

察和测量。采用Bouin固定液固定细胞, 再进行蛋

白银染色, 以显示纤毛图式和细胞核结构
[24]
。蛋白

银粉末的制备方法参照Pan等[25]
。绘图以显微照片

为模板, 使用Adobe Photoshop软件完成处理。名词

术语主要参照Berger[13]
、Song和Xu [26], 分类系统参

照Lynn[27]
。

 1.4   分子数据采集与处理

利用微吸管分离出单只印度原毛虫及原始厚

膜虫细胞, 使用蒸馏水将其清洗5次。按照说明书

流程, 用DNeasy Blood & Tissue Kit (Qiagen, Hilden,
Germany)提取基因组DNA。使用通用引物18S-F
(5′-ACCTGGTTGATCCTGCC-3′)和18S-R (5′-GATC
CTTCTGCAGGTTCAC-3′)[28]

扩增SSU rDNA序列。

聚合酶链式反应 (PCR)使用Q5® Hot  Start  High-
Fidelity 2X Master Mix DNA聚合酶 , 反应程序为:
98℃初始变性30s; 随后进行35个循环的扩增(98℃,
10s;  58℃,  20s;  72℃, 1min);  最后 72℃延伸 2min。
PCR扩增产物经1%琼脂糖凝胶电泳检测后, 送至武

汉擎科生物科技有限公司武汉分公司完成双向测

序, 序列拼接后提交至GenBank数据库。

系统发育分析使用55条SSU rDNA序列(53条
来自GenBank数据库 ,  2条为本实验研究新获得),
其中51条是腹毛亚纲代表性物种序列。2条寡毛亚

纲: 侧扁急游虫(Strombidium apolatum)、东方新游

虫(Novistrombidium orientale)和2条环毛亚纲: 小近

拟盗虫(Parastrombidinopsis minima)、尖尾拟盗虫

(Strombidinopsis acuminata)序列作为外类群。上述

序列使用MAFFT程序进行序列比对, 参数设置默

认, 然后使用Bioedit v.7.0两端截平比对区域。利用

IQ–TREE v.2.0软件构建最大似然(Maximum likeli-
hood, ML)树, 选择GTR+I+G模型, 节点置信值来自

10000迭代重复抽样
[29]
。贝叶斯树(Bayesian infe-

rence,  BI)利用MrBayes  on  XSEDE  v3.2.7a软件构

建
[30], 选择 GTR+I+G模型

[29],  MCMC模拟运行

10000000代 , 每100代取样1次 , 前10000棵树舍弃 ,
剩余的树用来计算后验概率。使用MEGA 11软件

调整树形
[31]
。

 

表 1   印度原毛虫采样点基本信息

Tab. 1   Basic information of sampling site for Architricha indica
项目Item 信息内容Information content

采样点地理位置Sampling site
location

武汉市东湖Lake Donghu,
Wuhan

采样点经纬度Longitude and
latitude of sampling site

30°33′38′′N; 114°19′10′′E

采样点海拔Elevation of
sampling site

25.3 m

采样时水温Water temperature at
sampling time

5℃

采样时间Sampling time 2019.2.21

 

表 2   原始厚膜虫采样点基本信息

Tab.  2    Basic  information  of  sampling  site  for Crassohymena
primicirrata

项目Item 信息内容Information content
采样点地理位置Sampling site
location

荆州市洪湖养殖鱼塘Honghu
Aquaculture Pond, Jingzhou

采样点经纬度Longitude and
latitude of sampling site

29°49′50″N; 113°19′46″E

采样点海拔Elevation of
sampling site

70.1 m

采样时水温Water temperature
at sampling time

8.5℃

采样时间Sampling time 2021.4.16
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 2    数据样本描述

 2.1   形态学描述

印度原毛虫 Architricha  indica Gupta et  al.,
2006 (图 1和表 3)

活体大小(150—180) μm × (50—80) μm, 长宽

比为3﹕1; 蛋白银染色后大小约 (113—163)  μm ×
(50—88) μm (表 4)。虫体长椭圆形, 两端钝圆, 背
腹扁平 (图 1C)。虫体柔软但不具有伸缩性。伸缩

泡靠近虫体左缘位于虫体约前1/3处 (图 1D)。细胞

质无色, 细胞质中有许多不规则晶体颗粒和食物泡,
食物泡中有细菌等食物, 使虫体在低倍镜下呈黑色
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图 1    印度原毛虫的纤毛图式(A、B)、活体照片(C, 明视野; D、E, 微分干涉)以及蛋白银染色照片(F—N)
Fig.  1     Infraciliature  (A  and  B),  photomicrographs  of  living  cells  (C,  bright  field;  D  and  E,  differential  interference  contrast),  and  after
protargol-stained preparations (F—N) of Architricha indica
A、B. 代表个体的腹面 (A)和背面 (B)观 , 示纤毛图式及核器 , 无尾箭头示口棘毛 ,  A中箭头示横前腹棘毛 ,  B中箭头示小核 ;
C. 典型个体的腹面观, 示虫体形状; D. 背面观, 示皮层颗粒, 箭头示伸缩泡; E. 腹面观, 箭头示皮层颗粒排布; F、G. 同一个体腹面

(F)和背面(G)观, 示纤毛图式和核器, 箭头示横前腹棘毛, 圈内示横棘毛; H. 前部腹面观, 示额区, 箭头示口棘毛, 圈内示额腹棘毛;
I—K. 中部腹面观, 展示数目多变的口后腹棘毛(圆圈内所示); L、M. 后部腹面观, 圈内示4根(L)和6根(M)横棘毛; N. 背面观, 示背触

毛及尾棘毛(箭头). AZM. 口围带; CC. 尾棘毛; DK. 背触毛列; DM. 背缘触毛列; e. 口内膜; FC. 额棘毛; FVC. 额腹棘毛; LMR. 左缘棘

毛列; Ma. 大核; p. 口侧膜; PVC. 口后腹棘毛; RMR. 右缘棘毛列; TC. 横棘毛; 比例尺=40 µm (A—C、F、G), 20 µm (H—N), 10 µm
(D、E)
A,  B.  Ventral  (A)  and  dorsal  (B)  views  of  a  representative  specimen,  showing  infraciliature  and  nuclear  apparatus,  arrowhead  marks  the
buccal cirrus, arrows in A indicate pretransverse ventral cirri, arrows in B indicate micronuclei; C. Ventral view of a typical individual, to
show the body shape; D. Dorsal view, showing cortical granules, arrow indicates the contractile vacuole; E. Ventral view, arrows show the
distribution of cortical granules; F, G. Ventral (F) and dorsal (G) views of a representative specimen to display the infraciliature and nuclear
apparatus, arrows indicate pretransverse ventral cirri, transverse cirri in circle; H. Ventral view of the anterior region, illustrating the frontal
area; arrow points to the buccal cirri, frontal ventral cirri in circle; I—K. Ventral views of the middle region, showing the variable number of
the postoral ventral cirri; L, M. Ventral views of the posterior region, to show individual with four (L) and six (M) transverse cirri; N. Dorsal
view,  showing  dorsal  kineties  and  caudal  cirri  (arrows).  AZM.  adoral  zone  of  membranelles;  CC.  caudal  cirri;  DK.  dorsal  kineties;  DM.
dorsomarginal  kineties;  e.  endoral  membrane;  FC.  frontal  cirri;  FVC.  frontal  ventral  cirri;  LMR.  left  marginal  row;  Ma.  macronuclear
nodules; p. paroral membrane; PVC. postoral ventral cirri; RMR. right marginal row; TC. transverse cirri; Scale bars=40 µm (A—C, F, G), 20 µm
(H—N), 10 µm (D, E)
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(图 1C), 皮膜坚实, 皮层颗粒无色透明, 球状, 中间

有一凹陷, 直径约1.0—1.2 μm, 呈线性排列 (图 1D
和1E)。2枚椭球状大核, 1—4枚小核, 小核蛋白银

染色后直径约5—9 μm。运动较快, 通常在培养皿

底部爬行, 游泳时绕体长轴螺旋前进。

口围带染色后约占体长的32%, 含有26—31片
小膜。波动膜为尖毛虫属(Oxytricha)模式, 口侧膜

位置靠前并与口内膜几乎等长。额–腹–横棘毛通

常由18根棘毛组成: 3根明显粗大的额棘毛; 1根口

棘毛位于口侧膜顶部右侧(图 1H); 4根额腹棘毛,

IV/3距其他三根棘毛较远(图 1H); 通常3根口后腹

棘毛, 最前端棘毛紧靠口区下方(图 1I), 少数个体具

有5根口后腹棘毛(占统计个体的2/26; 图 1J)或1根
口后腹棘毛(占统计个体的1/26; 图 1K); 2根横前腹

棘毛, 稍前于横棘毛, 明显与口后腹棘毛分离(图 1A
和1F); 通常5根横棘毛呈“V形”排列(图 1F), 极少

数个体具有4根横棘毛(占统计个体的1/26; 图 1L)
或6根横棘毛(占统计个体的1/26; 图 1M); 3列右缘

棘毛和2列左缘棘毛, 终止于虫体亚末端, 左右缘棘

毛不相交(图 1A和1F)。4列背触毛, 第1、第2列背
 

表 3    印度原毛虫形态计量学特征(数据来自蛋白银染色标本)
Tab. 3    Morphometric characteristics of Architricha indica (data based on protargol-stained specimens)

特征
Characteristic

最小值
Min

最大值
Max

平均值
Mean

中值
Med

标准差
SD

变异系数
CV (%)

样本数
n

体长Body length (μm) 113 163 134.7 132 13.4 10.0 27
体宽Body width (μm) 50 88 67.6 65 9.1 13.5 27
体长/体宽Body length/Body width, ratio (%) 168 247 201.0 198 0.2 11.9 27
口区长Adoral zone length (μm) 35 52 42.9 43 4.1 9.5 27
口区长/体长Adoral zone length/Body length, ratio (%) 25 36 32.0 32 0.0 8.5 27
口围带小膜数目Adoral membranelles, number 26 31 28.6 28 1.3 4.5 27
额棘毛数Frontal cirri, number 3 3 3.0 3 0.0 0.0 27
口棘毛数目Buccal cirri, number 1 1 1.0 1 0.0 0.0 27
额腹棘毛数目Frontal ventral cirri, number 4 4 4.0 4 0.0 0.0 27
口后腹棘毛数目Postoral ventral cirri, number 1 5 3.1 3 0.7 22.4 26
横前腹棘毛数目Pretransverse ventral cirri, number 2 2 2.0 2 0.0 0.0 26
左缘棘毛列数目Left marginal rows, number 2 2 2.0 2 0.0 0.0 27
右缘棘毛列数目Right marginal rows, number 3 3 3.0 3 0.0 0.0 27
第1列左缘棘毛数目Cirri in left marginal row 1, number 20 31 24.2 24 2.9 11.9 24
第2列左缘棘毛数目Cirri in left marginal row 2, number 18 26 20.6 20 2.1 10.3 25
第1列右缘棘毛数目Cirri in right marginal row1, number 20 28 24.0 25 2.3 9.5 23
第2列右缘棘毛数目Cirri in right marginal row 2, number 19 27 22.7 22 2.3 10.0 23
第3列右缘棘毛数目Cirri in right marginal row 3, number 11 26 15.7 15 3.0 19.0 25
横棘毛数目Transverse cirri, number 4 6 5.0 5 0.3 6.7 27
背触毛列数目Dorsal kineties (DK), number 4 4 4.0 4 0.0 0.0 19
背缘触毛列数目Dorsomarginal kineties (DM), number 2 2 2.0 2 0.0 0.0 16
第1列背触毛数目Bristles in DK 1, number 11 23 18.3 19 3.6 19.7 12
第2列背触毛数目Bristles in DK 2, number 11 20 16.8 17 3.1 18.3 13
第3列背触毛数目Bristles in DK 3, number 12 17 14.8 15 1.5 10.4 11
第4列背触毛数目Bristles in DK 4, number 3 8 4.9 4 1.7 34.6 11
第1列背缘触毛数目Bristles in DM 1, number 8 13 10.3 10 1.4 13.8 10
第2列背缘触毛数目Bristles in DM 2, number 2 6 2.8 3 1.2 43.9 10
尾棘毛数目Caudal cirri, number 3 3 3.0 3 0.0 0.0 22
大核数目Macronuclear nodules, number 2 2 2.0 2 0.0 0.0 27
大核长度Macronuclear nodule, length 24 35 27.9 28 2.5 8.9 27
大核宽度Macronuclear nodules, width 14 23 18.3 18 2.3 12.8 27
小核数目Micronuclei, number 1 4 2.4 2 0.8 32.8 27
小核直径Micronuclei, diameter 5 9 6.3 6 0.9 15.0 27

Note: Min. minimum; Max. maximum; Mean. arithmetic mean; Med. Median; SD. standard deviation; CV. coefficient of variation; n.
number of specimens observed
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触毛从虫体前端一直延伸到虫体末端, 第3列背触

毛起始于虫体前端, 延伸至虫体亚末端, 第4列背触

毛起始于虫体3/5处并延伸到虫体末端(图 1B); 2列
背缘触毛(DM)较短, 分别从头部延伸到虫体前部

2/5和1/4处(图 1B); 3根尾棘毛, 分别位于第1、第

2、第4列背触毛后端(图 1B和1N)。
原始厚膜虫Crassohymena  primicirrata (Ber-

ger & Foissner, 1987) Omar et al., 2025
活体大小(125—150) μm × (50—65) μm, 长宽比

为2.3﹕1; 蛋白银染色后大小(99—157) μm × (44—
74) μm。身体呈长椭圆形, 体中部背面隆起 (图 2C
和E—G)。虫体柔软但不具伸缩性。伸缩泡靠近虫

体左缘位于虫体约前1/3处, 舒张过程观察到短的

收集管 (图 2D和2E)。细胞质无色, 食物泡中含有

硅藻、绿藻(图 2K)。皮膜坚实, 皮层颗粒为亮黄

色, 球状, 直径约1 μm, 簇状分布, 每簇由3—20个颗

粒组成; 腹面主要在缘棘毛和腹棘毛下方分布或成

列分布(图 2H), 背面可见至少10列纵向排列的皮层
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图 2    原始厚膜虫的纤毛图式(A、B)、活体照片(C、D、F、H—K, 微分干涉; E、G, 明视野)以及蛋白银染色照片(L—P)
Fig. 2    Infraciliature (A and B),  photomicrographs of living cells (C, D, F,  and H—K, differential  interference contrast;  E and G, bright
field), and after protargol-stained preparations (L—P) of Crassohymena primicirrata
A、B. 代表个体的腹面(A)和背面(B)观, 示纤毛图式及核器, 无尾箭头示口棘毛, 箭头示横前腹棘毛; C. 典型个体的腹面观, 示虫体形

状; D—F. 腹面观, 箭头示伸缩泡; G. 侧面观; H、I. 腹面(H)和背面(I)观, 示皮层颗粒形状、颜色及排布模式; J、K. 腹面观, 示大核(箭
头)、伸缩泡及藻类食物(无尾箭头); L—N. 代表个体的腹面(L, N)和背面(M)观, 示纤毛图式及核器, 箭头示大核; O. 中部腹面观, 箭
头示3根口后腹棘毛, 棘毛V/3距其他两根较远; P. 后部背面观, 箭头示尾棘毛. AZM. 口围带; CC. 尾棘毛; CV. 伸缩泡; DK. 背触毛列;
DM. 背缘触毛列; e. 口内膜; FC. 额棘毛; FVC. 额腹棘毛; LMR. 左缘棘毛列; Ma. 大核; p. 口侧膜; PVC. 口后腹棘毛; RMR. 右缘棘毛

列; TC. 横棘毛; 比例尺=40 µm (A—G、L—P), 20 µm (H、I), 10 µm (J、K)
A,  B.  Ventral  (A)  and  dorsal  (B)  views  of  a  representative  specimen,  showing  infraciliature  and  nuclear  apparatus,  arrowhead  marks  the
buccal  cirrus,  arrows  indicate  pretransverse  ventral  cirri;  C.  Ventral  view  of  a  typical  individual,  to  show the  body  shape;  D—F.  Dorsal
views, arrow indicates the contractile vacuole; G. Lateral view; H, I. Ventral (H) and dorsal (I) views, showing the shape, colour, and distri-
bution of cortical granules; J, K. Ventral views, showing the macronuclear nodules (arrows), contractile vacuole, and various algae as food
(arrowheads);  L—N. Ventral  (L,  N) and dorsal  (M) views of  representative specimens to display the infraciliature and nuclear  apparatus,
arrows  indicate  the  macronuclear  nodules;  O.  Ventral  view  of  the  middle  region,  arrows  indicate  three  postoral  ventral  cirri,  cirrus  V/3
distritubed  apart  from  the  other  two  cirri;  P.  Dorsal  view  of  the  posterior  region,  arrows  indicate  caudal  cirri.  AZM.  adoral  zone  of
membranelles; CC. caudal cirri; CV, contractile vacuole; DK. dorsal kineties; DM. dorsomarginal kineties; e. endoral membrane; FC. frontal
cirri; FVC. frontal ventral cirri; LMR. left marginal row; Ma. macronuclear nodules; p. paroral membrane; PVC. postoral ventral cirri; RMR.
right marginal row; TC. transverse cirri; Scale bars=40 µm (A—G, L—P), 20 µm (H, I), 10 µm (J, K)
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颗粒 (图 2I)。虫体通常具2枚椭球状大核, 位于中

轴线偏左侧 (图 2N)。每枚大核附近附1枚球形小

核, 蛋白银染色后直径约3—5 μm。运动较快, 通常

在培养皿底部爬行, 游泳时绕体长轴螺旋前进。

口区宽阔, 活体状态下非常明显, 口围带染色

后约占体长的45%, 含有32—36片小膜; 波动膜为

管膜虫属(Cyrtohymena)模式; 额–腹–横棘毛为稳定

的18根 :  3根额棘毛 ;  1根口棘毛位于口侧膜右侧

(图 2A); 4根额腹棘毛, 其中棘毛VI/4紧靠口围带末

端; 3根口后腹棘毛, 棘毛V/3距其他两根较远; 2根
横前棘毛; 5根横棘毛呈“V形”排列(图 2A)。左右

缘棘毛各一列, 左缘棘毛列含有14—19根棘毛, 右
缘棘毛列含有16—22根棘毛(图 2A和2L); 4列背触

毛纵贯虫体全长; 2列背缘触毛(DM), DM1从头部

延伸到虫体亚末端, DM2较短, 从头部延伸到虫体

前部1/4处(图  2B和2M); 3根尾棘毛 , 分别位于第

1、第2、第4列背触毛后(图 2P)。
 2.2   系统发育分析

本研究新获得了印度原毛虫武汉种群和原始

厚膜虫洪湖种群的SSU rDNA序列, 并且构建了系

统发育树(图 3)。
印度原毛虫武汉种群的SSU rDNA序列 (Ar-

chitricha indica, PX240085), 长度为1726 bp, GC含
量为44.84 %。本种群与上海种群(KJ000536)的SSU
rDNA序列相似度为99.76%, 存在4个碱基差异。系

统发育分析显示, 该物种的两个种群以较高支持率
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Oxytrichidae

Oxytrichidae

Out group

Strongylidiidae

Neokeronopsidae

Oxytrichidae

Spirofilidae

Oxytrichidae

Urosomoididae

拟圆锥腹毛虫 Hypotrichidium paraconicum (JQ918371)
蒂萨腹毛虫 Hypotrichidium tisiae (ON117315)

黄色伪腹柱虫 Pseudogastrostyla flava (KP266627)
念珠多毛虫 Polystichothrix monilata (KT192639) 

锈色赭尖虫 Rubrioxytricha ferruginea (AF370027) 
 秦岭赭尖虫 Rubrioxytricha tsinlingensis (KR817675)

关岛赭尖虫 Rubrioxytricha guamensis (KY947508)

血红赭尖虫 Rubrioxytricha haematoplasma (KJ645977) 
 潟湖伪似管膜虫 Pseudocyrtohymenides lacunae (MF319121)

 韩国伪管膜虫 Pseudocyrtohymena koreana (KX138654)
原始厚膜虫 Crassohymena primicirrata (PP230160)
原始厚膜虫 Crassohymena primicirrata (PP230161)
原始厚膜虫 Crassohymena primicirrata (PV927164)

柠檬管膜虫 Cyrtohymena citrina (AY498653)

苔藓管膜虫 Cyrtohymena muscorum (KM061384)
雪岳山管膜虫 Cyrtohymena seorakensis (MT103333)
柠檬管膜虫 Cyrtohymena citrina (KC182574)

魏氏拟尾柱虫 Paraurostyla weissei (AF164127)
 春偏双虫 Apoamphisiella vernalis (KU522215)

澳洲偏速体虫 Aponotohymena australis (MG994983)
澳洲偏速体虫 Aponotohymena australis (KP100451)

武汉拟尾柱虫 Paraurostyla wuhanensis (MN137908)

拟敏捷拟片尾虫 Urosomoida paragiliformis (KU588404) 
柔软拟翁口虫 Onychodromopsis flexilis (AM412764)

印度近拟片尾虫 Paraurosomoida indiensis (JX139117)

金斑尖毛虫 Oxytricha auripunctata (MH844496) 
急流管膜虫 Cyrtohymena torrenticola  (OQ981956)

南极速体虫 Notohymena antarctica (MZ710044)
江原道速体虫 Notohymena gangwonensis (MK482065) 
管膜虫属未定种 Cyrtohymena sp. (MG603618)

金色新角毛虫 Neokeronopsis aurea (EU124669) 
史氏澳纤虫 Australocirrus shii (KY968740) 

柠檬管膜虫 Cyrtohymena citrina (AF154135) 

藤黄偏土毛虫 Apoterritricha lutea (KJ619458) 
亚洲新角毛虫 Neokeronopsis asiatica (KM061386) 

长半拟片尾虫 Hemiurosomoida longa (JX893371) 
沃伦半拟片尾虫 Hemiurosomoida warreni (MT448250) 

印度原毛虫 Architricha indica (KJ000536)
印度原毛虫 Architricha indica (PX240085)
绿色拟尾柱虫 Paraurostyla viridis (AF508766)

颗粒尖毛虫 Oxytricha granulifera (MG836535) 

尾伪瘦尾虫 Pseudouroleptus caudatus (KF591597)
边缘片尾虫 Urosoma emarginata (MH393885)

石环尖毛虫 Oxytricha lithofera (MT364897)
柔枝四列虫 Quadristicha setigera (MG603606)

多线尖毛虫 Oxytricha multilineata (OQ919810)

长粒尖毛虫 Oxytricha longigranulosa (PP494369)

红色澳纤虫 Australocirrus rubrus (MK482064)
阿氏澳纤虫 Australocirrus aspoecki (PP496401)

澳洲澳纤虫 Australocirrus australis (MN559078)
澳洲澳纤虫 Australocirrus australis (KP100452)

Urosomoididae
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图 3    基于55条序列构建的最大似然(ML)树
Fig. 3    Maximum likelihood (ML) phylogentic tree inferred from 55 sequences

物种名称后的数字为GenBank数据库中的登录号; 节点附近的数字分别为ML树的置信值和BI树的后验概率值; 完全支持(ML
100%/BI 1.00)的分支用实心红色圆作标记; 比例尺表示每100个碱基位点有1个碱基替代; 文章描述的两个种群用红色字体和红色箭

头标注

Numbers following species names indicate the accession numbers in the GenBank database; Numbers near nodes are bootstrap values of ML
analyses and posterior probability of BI; Fully supported (ML 100%/BI 1.00) branches are marked with solid red circles; The scale bar corre-
sponds  to  one  substitution  per  100 nucleotide  positions;  The  two populations  described  in  the  present  study are  indicated  in  red  with  red
arrows
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聚为一支 (ML 100%/BI  0.95),  与绿色拟尾柱虫

(Paraurostyla  viridis,  AF508766)构成姐妹群 (ML
99%/ BI 1.00), 再与颗粒尖毛虫(Oxytricha granuli-
fera, MG836535)聚为一支(ML 100%/ BI 1.00)。

原始厚膜虫洪湖种群的SSU rDNA序列(Cras-
sohymena primicirrata, PV927164), 长度为1693 bp,
GC含量45.66%。本种群与两个韩国种群(PP230160
和PP230161)序列相似度均为100%, 无碱基差异。

系统发育分析显示, 这3个种群以最高置信值聚为

一枝(ML 100%/ BI 1.00)。在ML树中, 该物种与尖

毛虫科一部分核心成员 (如澳纤虫属Australocir-
rus、伪腹柱虫属 Pseudogastrostyla、多毛虫属

Polystichothrix、赭尖虫属Rubrioxytricha、伪似管

膜虫属Pseudocyrtohymenides、伪管膜虫属Pseudo-
cyrtohymena)组成的进化支及柠檬管膜虫(Cyrtohy-
mena citrina, AY498653)形成一大支中的3个平行

分枝(ML 98%)。

 3    数据质量保证与质量控制

本研究主要围绕样本、形态学、分子学全流

程建立质控体系, 确保数据可靠。

 3.1   样本与培养质控

通过单一物种虫体分离以及纯培养的流程操

作, 排除了后续形态学及分子系统分析研究中其他

原生生物的污染, 确保所有研究数据来自单一的

物种。
 

表 4    原始厚膜虫形态计量学特征(数据来自蛋白银染色标本)
Tab. 4    Morphometric characteristics of Crassohymena primicirrata (data based on protargol-stained specimens)

特征
Characteristic

最小值
Min

最大值
Max

平均值
Mean

中值
Med

标准差
SD

变异系数
CV (%)

样本数
n

体长Body length (μm) 99 157 122.2 123 15.5 12.7 20
体宽Body width (μm) 44 74 53.9 51 7.6 14.2 20
体长/体宽Body length/Body width, ratio (%) 184 266 228.0 228 0.2 9.4 20
口区长Adoral zone length, μm 44 64 54.9 55 5.9 10.7 20
口区长/体长Adoral zone length/Body length, ratio (%) 36 58 45.0 46 0.1 11.7 20
口围带小膜数目Adoral membranelles, number 32 36 34.0 34 1.2 3.6 17
额棘毛数目Frontal cirri, number 3 3 3.0 3 0.0 0.0 19
口棘毛数目Buccal cirri, number 1 1 1.0 1 0.0 0.0 20
额腹棘毛数目Frontal ventral cirri, number 3 4 3.9 4 0.3 7.9 20
口后腹棘毛数目Postoral ventral cirri, number 3 3 3.0 3 0.0 0.0 17
横前腹棘毛数目Pretransverse ventral cirri, number 2 2 2.0 2 0.0 0.0 18
左缘棘毛列数目Left marginal row, number 1 1 1.0 1 0.0 0.0 20
右缘棘毛列数目Right marginal row, number 1 1 1.0 1 0.0 0.0 20
左缘棘毛数目Cirri in Left marginal, number 14 19 15.3 15 1.4 9.2 17
右缘棘毛数目Cirri in Right marginal, number 16 22 19.3 19 1.5 7.9 20
横棘毛数目Transverse cirri, number 5 5 5.0 5 0.0 0.0 19
背触毛列数目Dorsal kineties (DK), number 4 4 4.0 4 0.0 0.0 17
背缘触毛列数目Dorsomarginal kineties (DM), number 2 2 2.0 2 0.0 0.0 16
第1列背触毛数目Bristles in DK 1, number 15 21 17.2 16 2.1 12.4 11
第2列背触毛数目Bristles in DK2, number 14 21 16.7 16 2.7 16.0 10
第3列背触毛数目Bristles in DK3, number 11 14 12.9 13 0.9 6.8 10
第4列背触毛数目Bristles in DK4, number 12 15 13.2 13 1.3 10.0 10
第1列背缘触毛数目Bristles in DM 1, number 6 11 9.0 8 1.7 18.6 11
第2列背缘触毛数目Bristles in DM 2, number 3 5 3.8 4 0.8 20.8 10
尾棘毛数目Caudal cirri, number 3 3 3.0 3 0.0 0.0 20
大核数目Macronuclear nodules, number 2 2 2.0 2 0.0 0.0 20
大核长度Macronuclear nodule, length 14 29 22.5 23 3.7 16.5 20
大核宽度Macronuclear nodules, width 11 22 16.4 16 2.8 17.2 20
小核数目Micronuclei, number 1 2 1.4 1 0.5 35.9 14
小核直径Micronuclei, diameter 3 5 4.2 4 0.7 15.6 14

Note: Min. minimum; Max. maximum; Mean. arithmetic mean; Med. median; SD. standard deviation; CV. coefficient of variation;
n. number of specimens observed
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 3.2   形态学数据质控

在形态统计时选取染色清晰、结构完整的虫

体, 同时通过提高统计样本数量,降低个体差异对统

计结果的影响。

 3.3   分子数据质控

在DNA提取与PCR扩增时, 将单个虫体使用蒸

馏水清洗5次以去掉外源DNA, 用DNeasy Blood &
Tissue Kit提取基因组, PCR使用高保真酶, 并且设

阳性和阴性对照, 避免污染。

在凝胶电泳检测时筛选有单一清晰条带的

PCR产物进行双向测序, 序列拼接并去除低质量碱

基后经BLAST验证同源性，并将序列信息提交至

GenBank。

 4    数据比较及价值

 4.1   印度原毛虫Architricha indica武汉种群鉴定

尖毛虫科具有高度分化的纤毛器, 其腹面普遍

具有数目稳定的棘毛, 这些棘毛往往进一步地分组

化并具有稳定的着生位置。腹面通常18根额–腹–
横棘毛聚为明显的6组, 来源于6列额–腹–横棘毛原

基; 存在背触毛断裂及背缘触毛列
[14]
。

印度原毛虫Architricha indica隶属于尖毛虫科

下的原毛虫属。该属由Gupta等 [32]
于2006年建立,

原毛虫属的主要鉴别特征为具有多列左右缘棘

毛。目前该属内包含模式种印度原毛虫一种。自

印度原始种群报道之后, 许媛等
[33]
报道了上海种

群。本研究采集的武汉东湖种群在活体形态、皮

层颗粒特征(颜色、类型及排布模式)、额–腹–横棘

毛模式、缘棘毛数目(3列右缘、2列左缘)和背触毛

模式(4列背触毛、2列背缘触毛)等方面均与印度种

群及上海种群一致。然而, 武汉种群在以下特征上

表现出更广的变异范围: (1)口后腹棘毛数目(1—5
vs. 3); (2)横棘毛数目(4—6 vs. 5); (3)体型较大[(150—
180) μm × (50—80) μm vs. 印度种群140 μm, 上海

种群(100—140) µm × (30—40) μm]。尽管存在差

异, 但这些特征的参数范围存在重叠, 可视为种内

差异。系统发育分析表明, 武汉种群(PQ642915)和
上海种群(KJ000536)序列相似度为99.76% (仅4个
碱基差异), 并在系统发育树中稳定地聚在一起(ML
100%/BI 0.95)。在属间关系上, 原毛虫属与命名为

绿色拟尾柱虫Paraurostyla viridis (AF508766)的序

列关系最近(ML 99%/ BI 1.00)。值得注意的是, 该
绿色拟尾柱虫序列缺乏形态信息, 且与属内模式种

魏氏拟尾柱虫P. weissei的系统位置差异较大, 因此

很可能是错误鉴定
[13, 34]

。此外, 这两个物种与颗粒

尖毛虫以最高置信值聚在一起, 这一结果与前人研

究结论一致
[35, 36]

。印度原毛虫与颗粒尖毛虫较近

的系统发育关系也得到了形态学证据支持: (1)两个

物种体型相似; (2)波动膜均为尖毛虫属模式; (3)背
触毛为典型的尖毛虫模式, 即4列背触毛和2列背缘

触毛, 且存在简单的背触毛断裂; (4)皮层颗粒均为

无色球形, 且排布模式相同
[35, 37]

。因此, 综合形态

学与分子证据, 均支持印度原毛虫与颗粒尖毛虫的

近缘关系。

 4.2   原始厚膜虫Crassohymena primicirrata洪湖种

群鉴定

原始厚膜虫Crassohymena primicirrata最早由

Berger和Foissner[38]
于1987年报道, 初始命名为原始

宽口虫Steinia primicirrata。由于其口侧膜呈半圆

形且末端显著后弯, 以及前仔虫原基Ⅴ和Ⅵ起源于

后仔虫的初级原基等特征 , 被转移到管膜虫属

Cyrtohymena Foissner, 1989。最近, Omar等[38]
基于

韩国庆尚北道种群独特的发生学特征及分子系统

发育证据 , 为其建立了新属厚膜虫属 (Crassohy-
mena), 并提出以下属级特征: (1)口后腹棘毛Ⅴ/3明
显后移; (2)横棘毛向前迁移; (3)波动膜为管膜虫属

模式, 口侧膜由3或4列动基粒组成; (4)前仔虫额–
腹–横棘毛原基Ⅳ—Ⅵ来源于棘毛Ⅳ/3; (5)后仔虫

原基Ⅳ—Ⅵ分别来自棘毛Ⅳ/2、Ⅴ/4和Ⅴ/3。目前

该属仅含模式种原始厚膜虫。在地理种群比较中

发现洪湖种群在已报道的种群中与奥地利原始种

群最相似
[13]
。与两个韩国(济州岛、庆尚北道)种群

相比, 洪湖种群的第四列背触毛几乎与前三列等长,
自虫体前端延伸至虫体末端, 而韩国两个种群则存

在不同程度的前端缩短
[38, 39]

。此外, 洪湖种群在活

体形态和纤毛图式上与已知种群均一致。关于

Dragesco等[40]
描述的喀麦隆种群, Berger[13]

曾将其

处理为原始管膜虫的异名。然而, 该分类处理存在

两点疑问, 其一是Dragesco等[40]
的活体观察图中未

显示皮层颗粒特征, 其二是蛋白银染色标本的背侧

存在明显的纤维结构, 这一特征常见于皮膜较坚硬

的棘尾虫亚科Stylonychinae, 而非身体柔软的厚膜

虫属, 提示其可能归属于棘尾虫亚科而非厚膜虫

属。系统发育分析进一步验证了上述结论: 洪湖种

群与两个韩国种群在系统发育树中稳定地聚在一

起(ML 100%/BI 1.00)。厚膜虫属与尖毛虫科核心

类群(澳纤虫属、伪腹柱虫属、多毛虫属、赭尖虫

属、伪似管膜虫属、伪管膜虫属)及柠檬管膜虫

(AY498653)形成3个平行分支(ML 98%)。这些类

群的系统发育关系得到了形态数据的支持, 它们均

具有以下形态特征 :  (1)虫体柔软 , 呈长椭圆形 ;
(2)皮层颗粒均为球形且具色素; (3)大核通常为2枚
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(念珠多毛虫除外, 其大核为8枚)[41—49]
。在贝叶斯

树中, 系统发育关系与最大似然树略有差异: 厚膜

虫属虽然仍与柠檬管膜虫形成平行分支, 但以较低

支持率(BI 0.61)聚在尖毛虫科另一部分核心成员的

进化枝内, 并与包括澳纤虫属等7个属在内的类群

形成支持率较高的姐妹群(BI 0.91)。综上所述, 形
态学和系统发育分析均表明厚膜虫属无疑是尖毛

虫科的典型成员, 但其在科内的系统地位仍不明确,
需要未来通过更广泛的种群采样和多基因数据进

一步厘清。

 4.3   两种新记录纤毛虫的研究贡献

本研究通过对印度原毛虫武汉东湖种群(华中

地区新记录种)和原始厚膜虫荆州洪湖种群(中国新

记录种)的活体观察、蛋白银染色及SSU rDNA序

列分析, 补充了长江中下游淡水纤毛虫多样性信

息: 一方面拓展了两种尖毛虫的地理分布记录(印
度原毛虫此前仅有印度、上海种群报道, 原始厚膜

虫仅有奥地利、韩国种群报道); 另一方面印度原

毛虫武汉种群展示出更大的体型范围及更广的棘

毛数目差异, 原始厚膜虫洪湖种群与韩国种群背触

毛的差异丰富了同一物种在不同地区的形态多样

性, 同时新获得的2条SSU rDNA序列(印度原毛虫

PX240085、原始厚膜虫PV927164)及高支持率系

统发育聚类的结果, 丰富了尖毛虫科的系统分类信

息, 这些都为长江中下游淡水湿地纤毛虫区系分布

与多样性认知提供了新证据。
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MORPHOLOGICAL AND MOLECULAR PHYLOGENETIC STUDY OF TWO
OXYTRICHID CILIATES FROM THE MIDDLE AND LOWER

REACHES OF THE YANGTZE RIVER

LIU Chen-Xu1, 2, XU Wen-Xin2, SONG Jing-Shun1, 2, HUANG Jie2 and LUO Xiao-Tian2

(1. College of Fisheries and Life Science, Dalian Ocean University, Dalian 116023, China; 2. State Key Laboratory of Lake and
Basin Water Safety, Institute of Hydrobiology, Chinese Academy of Sciences, Wuhan 430072, China)

Abstract: In  the  present  study,  we  investigated  two  hypotrichous  ciliates, Architricha  indica Gupta et  al.,  2006,
collected from Donghu Lake in Wuhan, and Crassohymena primicirrata (Berger & Foissner, 1987) Omar et al., 2025,
obtained from an aquaculture pond in Honghu, Jingzhou. Morphological analyses based on live observation and protar-
gol staining were combined with small-subunit ribosomal DNA (SSU rDNA) sequencing and phylogenetic reconstruc-
tion. Our results show that C. primicirrata is recorded for the first time in China, whereas A. indica represents a new
record for central China. The Wuhan population of A. indica was consistent with the Indian and Shanghai populations
in  living morphology,  cortical  granules,  frontal-ventral-transverse  cirral  pattern,  number  of  marginal  cirri  (three  right
and two left rows), and the dorsal ciliature (four dorsal and two dorsomarginal rows). Nevertheless, the Wuhan popula-
tion  exhibits  a  broader  morphometric  range  in  the  number  of  postoral  ventral  cirri  (1 —5 vs.  3)  and  transverse  cirri
(4—6 vs.  5),  with  larger  body size  [(150—180) μm× (50—80) μm vs.  140 μm in  the  Indian population and (100—
140) μm× (30—40) μm in the Shanghai population]. Despite these differences, the overlapping diagnostic characteris-
tics support their interpretation as intraspecific variation. The Honghu population of C. primicirrata closely resembled
the Austrian population in features such as the length of  the fourth dorsal  kinety and the number of  micronuclei,  but
differs in certain respects from the Korean populations, thereby enriching the knowledge of the morphological diversity
across  different  geographic  regions.  Molecular  phylogenetic  analyses  further  support  the  species  identifications.  The
SSU rDNA sequences of the Wuhan and Shanghai populations of A. indica show 99.76% similarity, differing by only
four nucleotides, and consistently cluster together in the phylogenetic trees. The Honghu and Korean populations share
identical sequences and consistently form a well-supported clade in the phylogenetic tree. By integrating morphologi-
cal redescriptions with molecular data, this study contributes to the taxonomy of the family Oxytrichidae, and provides
new insights into the biodiversity and biogeography of ciliates in the middle and lower reaches of the Yangtze River.

Key words: Morphology; Phylogeny; SSU rDNA; Freshwater ciliates
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