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海链藻属一新变种艾伦海链藻肋纹变种

郭晓慧    郭雅琼    李    扬
(华南师范大学生命科学学院, 广州市亚热带生物多样性与环境生物监测重点实验室, 广东省水产健康安全养殖重点实验室,

广州 510631)

摘要: 为了澄清海链藻属Thalassiosira的物种多样性, 采用毛细管复洗技术建立了单克隆培养株系。利用光镜

和扫描电镜观察形态学特征, 并扩增其核糖体小亚基和大亚基序列, 用于分子系统树的构建。结合形态学和

分子系统学数据, 发现艾伦海链藻株系之间存在一定的形态差异和遗传多样性。经过与原始文献的比对, 确
认了艾伦海链藻原变种的特征,  并报道了该种的一个新变种艾伦海链藻肋纹变种Thalassiosira  allenii  var.
striata X. H. Guo, Y. Q. Guo & Y. Li。该变种与原变种的形态特征基本相似, 区别在于壳面边缘具有肋纹结

构, 原变种则无。基于核糖体小亚基和大亚基的系统树均显示, 肋纹变种与原变种聚在同一个分支上, 形成姐

妹支(BPP>0.90), 表明两者之间具有最近的亲缘关系。2个变种的核糖体小亚基序列完全一致,  没有碱基差

异。但用于分析的556个核糖体大亚基序列中, 两者存在11个差异碱基, 遗传距离为0.01。
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海链藻属(Thalassiosira Cleve)物种是一类常见

的海洋浮游植物, 是海洋微型浮游植物的重要组成

部分, 海洋初级生产力的重要贡献者, 广泛分布于

全球各类水体
[1], 有些物种也是近岸海域常见的藻

华生物
[2]
。海链藻属是硅藻门中物种多样性最为丰

富的几个大属之一, 已报道270多个分类单位
[3], 而

我国目前仅记录50余种
[4, 5]

。相对于我国辽阔的近

岸海域而言, 以往研究还相对有限, 仍有较为丰富

的物种未被发现和认知。

艾伦海链藻T. allenii Takano是近岸广布种, 全
球多个海域均有报道

[1, 6]
。以往研究认为, 艾伦海

链藻部分特征较不稳定, 存在变化的情况, 主要体

现在壳面孔纹排列方式、壳缘唇形突的分布位置

等
[7]
。目前该种被广泛认可的特征为: 壳面孔纹六

角形或多边形, 壳套具有2—4排孔纹, 具有1个中央

支持突和1环壳缘支持突, 有1个唇形突, 位于1环壳

缘支持突内
[7]
。除上述较为稳定的特征之外, (不具

有)壳缘肋纹也曾被认为是稳定特征, 可用于区别

艾伦海链藻及其相似物种
[7, 8]

。

为了丰富海链藻属的物种多样性, 作者陆续从

我国海域建立了海链藻的单克隆培养株系, 对其形

态特征进行观察, 并对核糖体目的基因进行扩增,
用于系统学分析。在建立的14个艾伦海链藻株系

中, 发现了细微的形态差异, 并对应一定的遗传多

样性。经过与原始文献的比对, 确认了艾伦海链藻

原变种的特征, 并发现该种的一个新变种, 艾伦海

链藻肋纹变种T. allenii var. striata X. H. Guo, Y. Q.
Guo & Y. Li。

1    材料与方法

1.1    单克隆培养株系的建立

利用浮游植物网(孔径10 μm)进行水平拖网, 采
集浮游植物活体样品, 尽快带回实验室进行株系的

分离和纯化。在生物倒置显微镜(Mshot MI-12)下,
利用毛细管复洗技术分离单个细胞或单条链状群

体, 转移至装有L培养基的48孔细胞培养板内, 置于

室内(22±2)℃培养。待细胞个数达到一定数量后

(100个以上), 转移到盛有L培养液的100 mL三角锥
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形瓶中继续扩大培养。

本文建立了14个艾伦海链藻单克隆株系, 详见

表 1。
1.2    形态学观察

光学显微镜(Light microscopy, LM)观察: 吸取

0.1 mL处于对数生长期的藻液, 滴于载玻片上并加

盖盖玻片, 利用光学显微镜(Olympus BX53)进行微

分干涉(Differential interference contrast, DIC)观察,
并使用Olympus DP27数码相机拍照, 在Olympus
CellSens软件上获取图像信息。主要观察特征为群

体和色素体。

扫描电镜(Scanning electron microscopy, SEM)
观察: 吸取1 mL处于对数生长期的藻液, 转移至试

管中 ,  加入等体积的浓硫酸或者浓盐酸 ,  静置

15min左右, 具体时间可根据有机质含量的多少而

定, 酸化以去除有机质
[9]
。然后加入灭菌水, 静置

24h, 吸弃上清, 再次加入灭菌水, 如此多次水洗至

中性。用20 mL注射器吸取适量酸化后的样品, 用
孔径3 μm的Millipore滤膜过滤, 待滤膜自然晾干后,
用碳导电胶贴于SEM样品铜台上, 溅射仪喷金后即

可置于扫描电镜(Zeiss Ultra 55)下进行观察和拍

照。主要观察特征有突起的类型和结构、壳面和

壳套处孔纹、壳缘肋纹结构等。

1.3    分子系统学分析

采用离心法收集对数生长期的藻细胞, 提取总

DNA[10]
。利用正向引物SSU-F和反向引物SSU-R[11]

扩增核糖体小亚基编码基因(Small subunit riboso-
mal encoding gene, SSU)的序列, 利用正向引物

D1R-F[12]
和反向引物D3B-R[13]

扩增核糖体大亚基编

码基因(Large subunit ribosomal encoding gene,
LSU)的D1-D3区序列。PCR产物送上海立菲生物

科技有限公司进行纯化和测序。从美国国立生物

技术信息中心(NCBI)下载艾伦海链藻的序列信息,
及其形态学相似种、遗传学相似种的SSU和LSU序

列信息。运用BioEdit软件进行序列的比对和矩

阵
[14]

。基于MrModeltest 2.3计算
[15], 选择最适的模

型和参数, 然后分别用RAxML-HPC2[16]
和MrBayes

3.2[17]
构建最大似然树(Maximum likelihood, ML)和

贝叶斯系统发育树(Bayesian inference, BI)。其中

ML分析的自检值(Bootstrap test)设定为1000。

2    结果

2.1    基于形态学特征的初步鉴定

经过光镜和扫描电镜的观察, 发现14个艾伦海

链藻株系的形态特征基本一致, 但也存在细微的形

态差异, 主要表现为壳缘肋纹的有无, 可据此将实

验株系划分为两个小类群, 艾伦海链藻类群一(T.
allenii group I, 无壳缘肋纹结构)和艾伦海链藻类群

二(T. allenii group II, 有壳缘肋纹结构)。下面将分

别对两个小类群的形态特征进行简要描述。

艾伦海链藻类群一 :  该类群的形态特征与

Takano [18]
、Hasle [8]

、郭雅琼等
[7]
记录完全一致。

细胞可形成短链群体。壳面直径5.8—16.6 μm。

壳面孔纹呈切线状或偏心状排列。壳套高2—4排
孔纹。具有1个中央支持突和1个壳缘唇形突。艾

伦海链藻类群一包括6个株系, MC334、MC346、
MC545、MC558、MC598和MC1406。

艾伦海链藻类群二: 类群二与类群一的形态特

征基本一致, 主要区别是壳缘处有肋纹结构, 光镜

下亦可见, 密度为每10 μm内30—40条。艾伦海链

藻类群二包括8个株系, MC308、MC309、MC519、
MC533、MC549、MC561、MC566和MC1476。
2.2    基于核糖体基因的系统学分析

经过SSU序列比对, 用于最后分析的1753个
SSU序列碱基中 ,  本文建立的艾伦海链藻株系

(MC309、MC346、MC533、MC558、MC566、
MC1406和MC1476)与韩国株系HM991688具有完

全相同的碱基序列 ,  不存在任何差异碱基。从

SSU系统发育树(图 1)中可见, 类群一与类群二聚在

同一个分支上, 显示2个类群之间最为密切的亲缘

关系。

LSU rDNA系统发育树(图 2)显示, 类群一与类

群二聚在一起(BPP>0.90), 形成姐妹分支, 类群划

表 1   艾伦海链藻单克隆株系信息

Tab. 1   List of T. allenii monoclonal strains established in this
study

株系
Strain code

分离地点
Isolation location

采样时间
Sampling data

采集人
Collector

MC308 墨西哥 2015.03 郭雅琼

MC309 墨西哥 2015.03 郭雅琼

MC334 香港 2015.03 郭雅琼

MC346 琼海 2015.04 郭雅琼

MC519 湛江 2015.09 郭雅琼

MC533 青岛 2015.09 郭雅琼

MC545 青岛 2015.09 郭雅琼

MC549 青岛 2015.09 郭雅琼

MC558 大连 2015.09 郭雅琼

MC561 厦门 2015.09 郭雅琼

MC566 厦门 2015.09 郭雅琼

MC598 香港 2015.10 郭雅琼

MC1406 香港 2015.10 郭雅琼

MC1476 香港 2015.11 郭雅琼
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分与形态聚类结果相互支持。HM991673、MC334、
MC346、MC545、MC558、MC598和MC1406藻
株具有完全相同的LSU序列, MC308、MC309、
MC519、MC533、MC549、MC561、MC566和
MC1476藻株具有完全相同的LSU序列。用于最后

分析的556个LSU碱基中, 2个类群之间有11个差异

碱基, 遗传距离为0.01。
2.3    新变种确认

基于2个类群之间较为广泛的相似形态学特征,
及其完全一致的SSU序列信息和分子系统学位置

AF525667 Lampriscus kittonii

KC284712 Roundia cardiophora 

DQ514864 T. gessneri

DQ514847 Porosira glacialis 

AF374478 T. guillardii

DQ514875 T. guillardii

AY485445 T. weissflogii

DQ514879 T. weissflogii

KT347147 T. weissflogiopsis

DQ514858 Cyclotella atomus

DQ514851 C. striata 

DQ514861 C. menegheniana

AY485452 T. pseudonana

DQ514862 T. pseudonana

AY684962 Skeletonema subsalsum

AY684968 S. japonicum

AY684941 S. grethae

AY684952 S. pseudocostatum

AJ810858 T. tenera

AM050629 T. hendeyi

DQ514865 T. anguste lineata

DQ514866 T. nodulolineata

DQ514873 T. aestivalis

DQ514888 T. pacifica

AJ810857 T. concaviuscula

DQ514892 Detonula pumila

DQ514885 T. punctigera

DQ514894 Bacterosira bathyomphala 

DQ514868 T. eccentrica

HM991691 T. eccentrica

DQ514884 T. gravida

AJ810855 T. delicatula

DQ514874 T. antarctica

DQ514882 T. minuscula

DQ514876 T. minima

DQ514886 T. nordenskioeldii 

AM235383 T. profunda

AJ810859 T. curviseriata

HM991693 T. mala

DQ514867 T. angulata

DQ514883 T. tumida

HM991692 T.  lundiana

JN934691 T. hispida

HM991688

MC558

MC346

MC1406

MC533

MC566

MC1476

MC309

0.2 substitutions/site

0.50

*

*
0.67

*

0.62

*
*

*

*

0.71
*

*
*

0.50
0.64

0.74

*

a=0.67
a

0.63

0.65

**

*

0.71

b=0.82 b *

*

*
0.77

0.77

0.77

*

*
cc=0.75

Ⅰ

Ⅱ

图 1    基于核糖体小亚基SSU nrDNA构建的贝叶斯系统树(置信值大于0.90用星号显示)
Fig. 1    Molecular phylogenetic tree inferred from sequences of SSU of the nuclear rDNA (Bayesian posterior probability values greater
than 0.90 are shown with an asterisk)
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(BPP>0.90), 我们认为本文建立的14个株系均属于

艾伦海链藻。但是细微的形态学差异, 以及对应的

LSU系统学关系, 均显示艾伦海链藻内部存在2个

小类群的划分, 说明存在隐藏的多样性, 那么哪个

是真正的艾伦海链藻呢？

经过与艾伦海链藻原始文献的比对, 我们发现

AB430629 Lampriscus kittonii

DQ512396 Porosira pseudodenticulata

KC284704 Roundia cardiophora 

DQ512413 T. gessneri

DQ512428 T. weissflogii

DQ512424 T. guillardii

KT347147 T. weissflogiopsis

DQ512429 T. pseudonana

DQ512398 Cyclotella menegheniana

DQ512409 C. sp.

DQ512414 T. anguste-lineata

DQ512434 T. mediterranea

DQ512415 T. nodulolineata

DQ400578 Skeletonema tropicum

DQ512450 S. japonicum

DQ512449 S. menzellii

HM991686 T. tenera

GQ219686 Planktoniella sol 

HM991677 T. lundiana

DQ512437 T. minuscula

DQ512433 T. gravida

DQ512432 T. tumida

DQ512435 T. punctigera

HM991676 T. eccentrica

DQ512423 T. antarctica

DQ512419 Shionodiscus oestrupii var. venrickae

DQ512441 Sh. ritscheri

HM991674 T. concaviuscula

HM991675 T. curviseriata

DQ512425 T. minima

DQ512436 T. nordenskioeldii 

DQ512416 T. angulata

DQ512444 Bacterosira bathyomphala 

JQ995464 T. hispida

DQ512422 T. aestivalis

DQ512438 T. pacifica

DQ512442 Detonula pumila

HM991678 T. mala

MC519

MC566

MC1476

MC308

MC533

MC309

MC549

MC561

M 346

MC1406

MC334

MC545

M 558

MC598

HM991673

0.74

*
*

*

*
*

0.67

0.75
0.59

*

*
*

* *

0.57

a
*b

*
c

*

0.68

*

*

* *
*

*

*

*

a=0.89

b=0.73

c=0.88

0.2 substitutions/site

Ⅰ

Ⅱ

图 2    基于核糖体大亚基LSU nrDNA D1-D3构建的贝叶斯系统树(置信值大于0.90用星号显示)
Fig. 2    Molecular phylogenetic tree inferred from sequences of LSU of the nuclear rDNA (values of BPP greater than 0.90 are shown with
an asterisk*)
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原始文献并未提及壳缘肋纹的存在, 提供的图版中

也没有显示肋纹结构, 因此我们确认了类群一是典

型的艾伦海链藻T. allenii。类群二与典型艾伦海链

藻的形态特征基本一致, 区别仅在于壳缘肋纹。考

虑到该特征在本文建立的8个株系均能稳定出现,
以及类群二株系具有完全一致的SSU和LSU序列,
我们认为类群二可以作为一个独立的分类学单

位。另外, 鉴于2个类群具有完全一致的SSU序列,
以及LSU系统学较小的遗传距离(0.01), 我们建议

将类群二作为1个新的变种, 艾伦海链藻肋纹变种

T. allenii var. striata。
艾伦海链藻肋纹变种Thalassiosira allenii var.

striata X. H. Guo, Y. Q. Guo & Y. Li var. nov. (图版

Ⅰ—Ⅱ)
Formal diagnosis: This variety shares the main

morphology with var. allenii, and is distinguished by
marginal ribs at the valve edge.

Type locality: Jiaozhou Bay (36°07′32.3″N,
120°24′31.6″E), Qingdao, Shandong Province, Yel-
low Sea, P. R. China.

Holotype: Permanent slide of acid-washed ma-
terial of strain MC533, deposited at the Marine Dia-
toms Collection of South China Normal University,
with number assigned as PS36.

Isotype: Glutaraldehyde-fixed material of strain
MC533, deposited at the Marine Diatoms Collection
of South China Normal University, China, catalog
number F-MC533.

Live strain: MC533 deposited in the Laboratory
of Phycology, School of Life Science, South China
Normal University, China.

Habitat: Marine, planktonic.
Known geographic distribution: Dalian, Qing-

dao, Xiamen, Zhanjiang, Qionghai, Hong Kong, P. R.
China; Mexico coast of Pacific.

Etymology: The name refers to the structure of
marginal ribs at the valve edge.

细胞单独生活, 或形成两个细胞的短链状群体

(图版Ⅰ-1—3)。细胞壳面呈圆盘形, 直径11—25 μm,
内含椭圆形或不定型的色素体(图版Ⅰ-2)。细胞环

面观近鼓形, 贯壳轴7—10 μm, 壳面微微隆起, 壳缘

可见肋状结构(图版Ⅰ-3)。壳面孔纹切线状排列

(图版Ⅰ-4—6), 10 μm内11—22个。孔纹为典型的

具筛室孔纹, 在外壳面呈圆形的中央孔, 在内壳面

具有独立筛板膜。中央孔内具有放射状硅质肋(图
版Ⅰ-6)。壳面孔纹大小基本相似, 壳套处孔纹较

小。壳套高2—4排孔纹, 10 μm内21—32个。壳面

分布有硅质毛状物(图版Ⅰ-6, 图版Ⅱ-3)。壳面近

中央处具有1个支持突, 不具有外管结构(图Ⅰ-6),
基部有4个围孔(图版Ⅰ-7)。外壳面可见与之相邻

的1个中央较大孔纹, 有些壳面明显(图版Ⅰ-4), 有
些壳面不明显(图版Ⅰ-6)。具有1圈壳缘支持突(图
版Ⅰ-4、图版Ⅱ-2), 有明显的外管结构, 基部有4个
围孔(图版Ⅱ-4), 密度为每10 μm内6—9个。壳缘处

有1个唇形突(图版Ⅱ-1、2), 比壳缘支持突稍微远

离壳缘 ,  位于两个壳缘支持突间(图版Ⅱ-1、2、
5)。唇形突的外管明显(图版Ⅱ-1、5)。壳缘处有

肋纹结构(图版Ⅱ-1、3、5), 光镜下亦可见(图版Ⅰ-
3), 密度为每10 μm内30—40条。

上壳环由6个开放环带组成(图版Ⅱ-5、6)。壳

环带靠近壳面区域有5—6行不规则排列的孔纹, 远
离壳面区域为无孔区, 约占壳环带宽度的五分之

二。第2条环带靠近壳环带处有一行规则的较大孔

纹, 密度是每10 μm内67—70个。其余4条环带光

滑, 未见孔纹结构。

生境: 海洋浮游生活。

分布: 标本采自湛江(9月)、青岛(9月)、厦门

(9月)以及香港(11月), 墨西哥锡那罗亚(3月)也有分

布。

3    讨论

3.1    艾伦海链藻肋纹变种与原变种的比较研究

在形态学特征上, 肋纹变种与原变种基本一致,
具有1个中央支持突、1个中央较大孔纹、1个壳缘

唇形突和1圈壳缘支持突, 以及切线或偏心状排列

的壳面孔纹等。两者之间的形态相似性亦获得分

子系统学的支持, 无论是保守的SSU系统树, 还是

相对高变的LSU系统树, 肋纹变种与原变种的株系

均聚在一起(BPP>0.90), 形成姐妹分支, 显示两者

之间最为紧密的亲缘关系。两者之间的区别特征

仅仅体现在壳缘肋纹的有无。细微的形态差异得

到相对高变的LSU系统树的验证, 两者虽然形成姐

妹分支, 但仍存在一定的遗传差异。鉴于2个类群

之间较多的形态相似性, 以及完全一致的SSU序列,
可以确认它们之间紧密的遗传关系。同时鉴于肋

纹特征的稳定性, 以及2个类群之间较小的LSU分

化和较近的遗传距离(0.01), 将其划分为同一物种

下的两个变种是较为合适的。

3.2    肋纹结构在海链藻的分类学探讨

在海链藻属物种的研究中, 壳缘肋纹曾被作为

重要分类学依据, 例如结线形海链藻(T. noduloli-
neata)、细孔海链藻(T. punctigera)、伦德海链藻(T.
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lundiana)和安达曼海链藻(T. andamanica)等均具有

稳定的壳缘肋纹结构
[1, 8, 19—21]

。此外, 也有一些海

链藻物种不具有壳缘肋纹结构, 也被认为是稳定特

征, 例如成对海链藻(T. binata)、小字海链藻(T. minu-
scula)和脆弱海链藻(T. fragilis)等[1, 22, 23]

。Hasle[8]
曾

以壳缘肋纹来区分艾伦海链藻及相似物种, 郭雅琼

等
[7]
也认为壳缘肋纹结构可作为海链藻物种之间的

区别特征。以往报道的艾伦海链藻均无壳缘肋纹

结构, 而本文发现的新变种具有壳缘肋纹结构, 与
原变种之间有明显的形态学与遗传学差异。这个

结果也进一步验证了壳缘肋纹结构是稳定特征, 可
以作为海链藻物种的鉴定依据。

3.3    艾伦海链藻肋纹变种及其相似种的比较研究

除了艾伦海链藻原变种之外, 还有一些物种具

有与艾伦海链藻肋纹变种相似的形态学特征, 如夏

眠海链藻(T. aestivalis)、棱角海链藻(T. angulata)、
诺氏海链藻(T. nordenskioeldii)、太平洋海链藻(T.
pacifica)以及具毛海链藻(T. hispida)。它们的共有

特征是具有1个中央支持突, 1个壳缘唇形突和1圈
壳缘支持突。本文对它们的形态学特征进行了详

细的比较(表 2)。壳缘唇形突的位置可作为艾伦海

链藻肋纹变种与其他相似种的显著区别特征, 相比

之下, 该变种的壳缘唇形突更远离壳缘, 而其他相

似种的壳缘唇形突则位于1圈壳缘支持突内, 或者

较靠近壳缘支持突的内侧。另外, 该变种与具毛海

链藻的区别在于壳缘肋纹的有无, 与夏眠海链藻、

诺氏海链藻、太平洋海链藻的区别在于壳缘肋纹

的密度、壳面孔纹排列方式。

具毛海链藻、夏眠海链藻、太平洋海链藻和

棱角海链藻是肋纹变种的形态相似种, 也是系统学

近缘种。从SSU rDNA系统发育树(图 1)中可见, 艾
伦海链藻的两个变种与棱角海链藻和具毛海链藻

聚在一起, 但是支持率并不高(BPP=0.75, 0.77)。在

LSU rDNA系统发育树(图 2)上, 艾伦海链藻的2个
变种与夏眠海链藻和太平洋海链藻聚在相邻的小

分支上, 支持率也不高(均低于0.50)。LSU rDNA系

统发育树(图 2)显示, 艾伦海链藻的两个变种与萎

软海链藻(T. mala)聚在同一个小分支上并具有较高

的支持率(BPP>0.90), 但两者的形态学区别较为明

显(表 2), 后者常形成胶质块状群体, 并且唇形突远

离壳缘, 位于壳面, 这些特征均未见于艾伦海链藻

肋纹变种。
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THALASSIOSIRA ALLENII VAR. STRIATA AS A NEW VARIETY IN
THE GENUS THALASSIOSIRA CLEVE
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Abstract: Thalassiosira Cleve is one of the most speciose marine diatom genera, that has been globally distributed. To
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assess the diversity of the genus Thalassiosira species, monoclonal strains were isolated and established from Chinese
coast. The morphology was observed by using a light microscope (LM) and a scanning electron microscope (SEM).
Sequences of the large subunit (LSU) and small subunit (SSU) of the nuclear rRNA-encoding genes (rDNA) were ob-
tained to form a phylogenetic relationship. Among 14 established Thalassiosira allenii (T. allenii) Takano strains, mor-
phological variation was found involving some with and without marginal ribs on the valve edge. After comparing with
the original description of T. allenii, the strains without marginal ribs were assigned as a type of T. allenii, and those
with marginal ribs were proposed as a new variety, T. allenii var. striata. Morphological divergence was supported by
molecular data as well. On the phylogenetic trees inferred from both LSU and SSU of the nuclear rDNA, accordingly,
T. allenii was clustered with var. striata, and formed as sister groups (Bayesian posterior probability (BPP) > 0.90),
demonstrating their firm relationship. SSU sequences are totally identical, without any different base pair, between
these two varieties. However, 11 different base pairs among 556 LSU base pair, which used for analysis, could be
found, and divergence of distance among them is only 0.01.

Key words: Thalassiosira allenii var. striata; Morphology; Phylogen; Thalassiosira allenii
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图版Ⅰ   艾伦海链藻肋纹变种

PlateⅠ   Thalassiosira allenii var. striata
1—3. LM; 4—7. SEM. 1. 群体; 2. 壳面观; 3. 环面观; 4. 外壳面

观; 5. 内壳面观; 6. 中央支持突外壳面观; 7. 中央支持突内壳面

观. 图1—3, 标尺=20 μm; 图4、5, 标尺=4 μm; 图6、7, 标尺=1 μm
1—3. LM; 4—7. SEM. 1. Colonies; 2. Valve view; 3. Girdle view;
4. External valve view; 5. Internal valve view; 6. Central
fultoportula on external valve; 7. Central fultoportula on internal
valve. Fig. 1—3, scale bars=20 μm; Fig. 4, 5, scale bars=4 μm;
Fig. 6, 7, scale bars=1 μm
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图版Ⅱ   艾伦海链藻肋纹变种

PlateⅡ   Thalassiosira allenii var. striata
1—6. SEM. 1. 外壳面唇形突和壳缘支持突; 2. 内壳面唇形突; 3.
壳缘肋纹; 4. 内壳面支持突; 5. 环面观及壳套; 6. 环带. 图1—6,
标尺=1 μm
1—6. SEM. 1. Rimoportula and marginal fultoportulae on external
vavle; 2. Rimoportula on internal valve; 3. Marginal ribs; 4.
Fultoportulae on internal valve; 5. Girdle view and valve mantle;
6. Enlargement of the band. Fig. 1—6, scale bars=1 μm
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