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自从9.@AB.<和C*<,8D8［"］于"2!1年建立链霉菌属（8$,’;$(70+’#）以来，链霉菌已成为细菌域中种
的数量最大的一个属。目前，包括出现在专利中的种已经超过1$$$个，至"223年已有有效描述的种

!3!个和亚种!E个［#］。由于链霉菌是产生抗生素等生物活性物质种类最多的一类微生物，因此至今各
国学者仍在不断研究设计新的分离、培养、鉴定和分类方法，以指导新的天然生物活性物质的寻找。但

长期以来，国际上因缺少可以接受的统一的分类鉴定标准，导致了链霉菌分类中的混乱。自3$年代以
来，国际分类学家为解决链霉菌分类中的实际问题进行了大量的合作研究［1!E］，但均未对链霉菌种或种

的同名者作出定义。"261年98’’8.BA等人［3］利用数值分类对链霉菌及相关菌进行了大量的研究，为澄
清链霉菌混乱的分类系统作出了贡献。

4$年代化学分类（F;*B&G.H&<&B/）和6$年代分子分类（I&’*D-’.,G.H&<&B/）的发展，为分类学研究
注入了新的活力。通过研究发现一些表观群中的菌株在分子分类中出现在不同的基因群中［4!2］，这说

明通过表观型建立的分类系统存在一定的局限性，已不能完全客观地反映链霉菌的自然分类关系。现

在链霉菌分类学研究正发展成为把传统的表型分类（形态和生理生化特征）、数值分类、化学分类和分子

分类等各种信息综合考虑，来确定菌株的分类地位的多相分类（J&’/K;.A8DG.H&<&B/）。多相分类被认为
是目前研究各级分类单位的最有效手段，能更客观地反映生物间的系统进化关系。

. 链霉菌属的建立和早期的表观分类

最初，土壤微生物学家出于生物学描述的需要，使用色素、孢子链形态来描述“链霉菌”，并通过少数

非标准的实验用二分法来鉴定未知菌株。这一时期使用的是放线菌属这一名称［"$，""］。直到"2!1年

9.@AB.<和C*<,8D8提出建立链霉菌属这一分类单位以与放线菌属这一临床上微好氧的微生物相区
分［"］。

由于长期缺乏统一的分类和鉴定标准，研究者仅仅根据形态和培养特征上的一些微小差异来描述

自己的新种，从而导致了大量链霉菌种的出现。从"2!$到"2E4年仅有"$$多个链霉菌种被描述［"#］，而
到"24$年这个数字剧增至1$$$种以上［"1］，大量的菌种和混乱的分类标准使得链霉菌的分类处于极大



的混乱中。这一问题导致了两个分别由美国和国际微生物学会主持的合作研究的开展［!，"］，研究的目

的是评价链霉菌分类中使用的方法。结果显示在分类研究中随意选择特征指标、非标准的测定条件、颜

色测定的人为误差、及无法获得相关菌株都严重制约了链霉菌的系统分类研究。

#$%"年，由国际微生物学会细菌命名委员会放线菌分委会（&’(）策划了国际链霉菌计划（)(*）［+］，
目的是为链霉菌属及链轮丝菌属（!"#$%"&’$#"()(**(+,）研究提供可靠描述的模式菌株。这个项目中，至
少三名不同国家的专家在严格的标准条件下对相同菌株进行了形态特征、色素、和碳源利用测定。最终

有"+,个链霉菌及相关属的菌株得到详尽的描述。)(*计划尽管没有建立客观的分类系统及尝试对链
霉菌种或种的同名词进行定义，但为日后链霉菌研究提供了可靠描述的模式菌株，并获得了大量的数

据，成为构成第八版《伯杰细菌鉴定手册》链霉菌部分的基础［#"，#+］。

这一时期还有大量的研究者尝试使用一些简单的分类方法把数量巨大的链霉菌归入较少的一些群

（-./01）或系列（23.432）中（见表#）［%］，这些分类在一定程度上能很好地进行类群划分，但由于只使用了少
数特征并过分强调形态和色素的作用，故不能客观地反映菌株的自然分类地位。

表! 早期的链霉菌分类

时间 研究者 使用特征 群数

#$+5 67023等 气丝和基丝颜色 #+

#$+8 *.9:7;等 孢子柄形态及气丝颜色 "<

#$+8 (:4=/>0等 孢子柄形态及黑色素和亚硝酸盐产生 #!

#$%# ?7@2;7=等 气丝和基丝颜色，孢子链形态，黑色素产生，蛋白分解等 #%

#$%+ *.9:7;等 孢子表面纹饰 8

#$5% *.9:7;等 孢子表面纹饰 #,

#$%5 A0BB3. 孢子柄形态，气丝和基丝颜色，黑色素产生 "#

#$5+ 阎逊初等 孢子表面纹饰，气丝和基丝颜色，色素，孢子丝形态 #"

" 数值分类

数值分类（C0;3.4D7EFE7224G4D7B4/=）是通过计算分析大量的特征（!+,），计算出相似值来考察菌株间
的相互关系，它是建立在计算机应用上的一种分类方法。在数值分类中，单一的特征是没有分类意义

的，因而它能更客观地描述菌株的分类关系。且一旦分类关系确定后，就可以从中挑选出特征性的指标

用于菌株的鉴定。

链霉菌数值分类的应用最早是在#$%<年，64E7.94等［#%］报道了以大量特征进行数值分类研究，并把
结果编算成概率鉴定特征表。此后有大量的数值分类报道，但这些研究所用的特征都相对有限。直到

八十年代，随着计算机的普及和性能的提高，数值分类才得到了广泛运用。#$8!年?4EE47;2等人对链霉
菌及相关属的"5+个菌株（包括)(*中的!$"个模式菌株）的#!$项特征进行了测定，并用数值分类法
对数据进行处理，结果在55H+I的((’水平上把菌株归入了$个群组（DE02B3.J-./01），<!个大群（;7K/.
DE02B3.），<,个小群（;4=/.DE02B3.）和<+个单株群（24=-E3DE02B3.）。这些群中，小群和单株群被认为相当于
种；而大群则可看作种组，需要进行更多的研究。研究结果还显示，过去建立的孢器放线菌属（-)"(.&%/0
).(1(+,）、钦氏菌属（234(.(4）、孢囊放线菌属（-)"(.&5%&#4.6(+,）、鞘孢囊菌属（7*/"#&5%&#4.6(+,）、北里
菌属（8("454"&4）和小荚孢囊菌属（9()#&$**&:&5%&#(4）应规入链霉菌属，后来的数值分类和分子分类研究
也支持这一结论。另一方面，间孢囊菌属（;."#45%&#4.6(+,）、类诺卡氏菌属（<&)4#1(&(14）、链轮丝菌属
（!"#$%"&’$#"()(**(+,）在他们的研究中构成独立的分支。

?4EE47;2等人对链霉菌分类的另一贡献是运用数值分类的结果建立了用于链霉菌鉴定的概率矩
阵，通过?4ED/L概率、分类距离和分类距离的标准差三个由 ’&M)NOC程序产生的系数来鉴定链霉
菌［#5］。
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在这之后，!""#$%&&"’等人［()］重新检验了*+&&+,-.等人的 大部分菌株及大部分的特征并增加了基
于/0氨基010甲基香豆素（/0234）和10甲基/0羟基香豆素（1025）的快速酶测定，发现与*+&&+,-.等人的
结果有极好的一致性，并发现快速酶测定在链霉菌种的定义有较高价值。

67-8$%9等人［(:］用数值分类方法测定了链霉菌属和链轮丝菌属);(个菌株的<;:个特征，发现尽
管有很大差异，但*+&&+,-.的大部分大簇可以被辨认出来。他们发现链轮丝菌属应该被归入链霉菌属，
这与 *+==和>=,?@%A9,B#=［;C］通过DE30DE3杂交和(F>9DE3部分序列的系统发育分析结果一致。

67-8$%9等人也建立了基于数值分类的鉴定概率矩阵［;(］。
通过数值分类研究，链霉菌混乱的分类系统得到了清理，并趋于客观。但特征选择、实验误差、统计

方法的差异及菌株的不稳定均会影响数值分类的结果。同时，用概率矩阵方法鉴定链霉菌所需的最少

实验数仍然很大，且不能在同一矩阵中鉴定大、小和单株群，是一项费时费力的工作，其结果有时也非常

难以解释。

! 化学分类研究

(:/F年G%?H%I,&+%9［;;］根据放线菌胞壁化学组分和全细胞水解液糖型分析，将放线菌分为:个主要
胞壁类型和1个糖型，并提出了以化学与形态特征相结合划分放线菌属的观点，这一观点已被广泛接受
并成为放线菌定属的标准。随着分析技术和设备的发展，至今已建立了一套完整的化学分类方法，如胞

壁化学组分分析、磷酸类脂、醌、枝菌酸、脂肪酸分析等［;<］；)C年代末蛋白质图谱分析和特定蛋白的氨基
酸序列分析也开始应用于链霉菌分类研究［;1!;F］。

一些化学方法如细胞壁化学组分分析、磷酸类脂、醌、枝菌酸分析等不能单独用于分类研究，需和其

它方法结合才具分类价值，目前这些方法已成为放线菌定属的必需指标。同时，随着大量新技术，如色

谱，质谱技术在分类中的运用，使得分类研究更为快速、灵敏和准确。

来自脂肪酸和蛋白质的数据能提供更多的分类信息，可用于属以下分类单位的研究。!J>J>,##&%9
等人［;/］对深蓝链霉菌（!"#$%&’()）表观群的脂肪酸气相色谱研究发现，该表观群被分成了两个群。

2,B?H%.=%9等人［;)］通过全细胞蛋白>D>0K3!L图谱分析；M?H+［;F］对)(株链霉菌的核糖核蛋白3N0G<C
的;D0K3!L电泳图谱及E0末端氨基酸序列分析表明，他们在相当程度上与表型分类的结果相一致。
由于链霉菌种的数量巨大，而化学方法，特别是>D>0K3!L分析由于可以快速、准确地分析大量菌株，并
有极高的可重复性，因而是一种极有希望的研究方法。同时，一些属于相同表观群的菌株在研究中出现

在不同的化学分类群中，这说明现有的数值分类有待发展。

" 系统进化研究

>=,?@%A9,B#=和*"%.%［;:］在)C年代根据(F>9OE3相似性、DE309OE3和DE30DE3杂交的结果
构建了放线菌和其它生物之间的系统发育树。这标志着放线菌分子分类时期的开始。随着分子生物学

的发展，分子分类正成为分类学的主要方法，越来越受到重视。目前经常用到的分子特征包括DE3的

!P4-"&Q、O+A"=R8+BS、随机扩增DE3多型性分析（O3KD3）、低频限制性酶切片段分析（GTO3）、扩增

9DE3限制性酶切片段分析（3ODO3）、扩增片段长度多型性分析（3TGK）、(F>0;<>9OE3间隔区序列分
析、(F>／;<>9OE3序列分析、DE30DE3杂交、DE30OE3杂交等［<C］。
目前，研究菌株分类地位最有效的方法就是把它放到系统发育树中，考察与其它菌株之间的关系，

再结合其它分类信息来最终确证其分类地位。随着核酸测序技术的发展，(F>9OE3序列越来越多地被
用于放线菌的系统进化研究并已成为确立放线菌新分类单位的必要数据，如假诺卡氏菌科就是主要建

立在(F>9OE3序列分析基础上的［<(］，近年报道的链霉菌新种大多是通过(F>9OE3序列分析确定的。
随着互联网的迅速发展，我们可以很快捷、容易地从一些大型数据库如核糖体数据库计划（O+A"."-,&
D,=,A,.%K9"U%?=，ODK）或L2VG／!%BV,B@获得相关菌株的(F>09OE3序列用于构建系统发育树。目前
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常用的方法是，首先对研究菌株的!"#$%&’测序，得到的序列送到()*+／,-.*/.0和%12比较［%12
收录的是接近完整的有效发表种的!"#3$%&’序列（大于!45567）,-.*/.0的序列则包括部分序列（可
能只有一百多碱基）］，再根据返回的相似性数据从,-.*/.0或%12调相似性较高的序列构建系统发育
树。

目前链霉菌研究中报道了四种构建系统发育的方法：［48，44］（!）邻接法（.-9:;6<$3=<9.9.:）（8）最小平
方法（>-/?@3?AB/$-?）；（4）极似然法（C/D9CBC3>90->9;<<E）；（F）最简约法（C/D9CBC37/$?9C<.G）；其中.-9:;3
6<$3=<9.9.:（&3H）是目前普遍使用的方法。树的可信度是通过进行!555（或I55）次自举分析（6<<@?@$/7）
得到的6<<@?@$/7值来考察的，在最近的文献中有的作者还通过在&3H树上标示与其它三种方法相同的
分枝来显示可靠性［48］。总的来说，构建方法对树的影响不大，而外群（<B@:$<B7／$<<@）的选择对结果有
直接的影响，最好选取与研究对象关系较远的菌株作外群。J9C1等人［44］在研究中发现，在以球形节
杆菌（!"#$"%&’(#)"*+%&,-%".,/）、大肠杆菌（01(%+,）、枯草芽孢杆菌（21/3&#,+,/）、星状诺卡氏菌（4%(’"5
6,’’/#)"%,6)/）为外群时北里孢菌属（7’#’/’#%/8%"’）与链霉菌属分别构成独立的分枝，而以玫瑰链孢囊菌
（9#")8#%/8%"’:*,3."%/)3.）为外群时，它们混在了一起。
由于!"#$%&’的保守性很高，有时不能提供足够的分辨率以区分关系较近的链霉菌及相关属，而

可变性较高的!"#384#转录间隔区则可有效地区分菌株间的差异；同时，用!"#384#转录间隔区序列构
建的系统发育树同样很好地把北里孢与链霉菌区分开了［4F］。

!"#$%&’只反映了细菌1&’的一小部分，它们反映的菌株间的关系可能会有偏差。总1&’杂交
使用的是菌株的总1&’，能最大程度地反映菌株间的自然关系，是目前确定菌株间关系最可靠的方法。
但杂交不能用于关系较远的菌株间，且需两两配对实验，不可能用于大量的菌株间。因此，需要所有菌

株的各种数据综合起来进行多相分类研究。

! 多相分类研究

多相分类的概念是由K<>L->>［4I］于!MN5年提出的，目前已被广泛应用，它是综合考虑微生物的表
型、基因型和系统发育等多种信息进行分类的方法。概括地讲，多相分类是传统的表型分类、数值分类

和分子分类等方法的综合应用，因而可以更客观地反映生物间的系统进化关系。它被认为是研究各级

分类单位最有效的方法。当我们用两种以上方法进行分类研究时，我们已经在使用多相分类的概念了。

但须指出的是，多相分类目前还处于幼年时期，还没有严格的规则。因此研究时应包括尽可能多的方

法，并尽量做到分类特征的可重复性以减少人为因素的影响。

目前化学、分子分类由于可靠性较高，逐渐成为分类研究的主要方法，而数值分类由于实验误差、统

计方法和菌株的不稳定等的影响，可靠性会降低，需用其它方法来检验［4"］。从研究的结果看，数值分类

和分子分类的结果还是有一定相关性的。甘薯链霉菌类群（91,8%.%)’）的1&’同源性数据与数值分
类有很高的一致性［N］。甘薯类群的%O+2图谱也能与1&’31&’杂交数据很好地吻合［4N］。!"#$%&’
分析［8］同样支持P9>>9/C?等人［4Q］提出的91(’:)/():/，91(%)+,(%+%"，91-)++)3/，91+,.%/3/，91%6%"5
,-)"和91/’.8/%:,,是91’+&,6%-+’;3/同义语的建议。同样，很多证据也显示一些表观群是异源（;-@3
-$<:-.-<B?）的［N!M］。
目前链霉菌的分类研究处于一个相对平静的时期，大量的工作是用于对现有的分类单位及方法进

行评价及寻找新的分类单位上，以期为链霉菌分类的新突破积累材料。,9>?<.等人［4"］对土壤链霉菌分
离株进行多相分类研究得出了有趣的结果：数值分类、表型分类和分子分类的结果是一致的。

!MM8年P->>9.:@<.等人［4M］发现北里孢菌属与链霉菌有很多相同的表型特征，及较高的!"#$%&’
序列同源性，在用概率鉴定表鉴定时，被归入9#")8#%.<()/)=-%+,’:#3/群中，故建议把北里孢菌属划入链
霉菌；RS;9等人［8"］对核糖核蛋白’T3+45的&末端序列分析也支持这一结果。但这样意味着必须对链
霉菌属的定义加以修改以容纳胞壁两型的菌株。而最新的多相分类研究表明［4F，F5］，北里孢菌属在形态
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发育、!"#$%&’、!"#()*#间隔区分析及+&’(+&’杂交上都与链霉菌构成两个独立的分支，因此北里
孢菌属应该恢复。,-../012301等人的研究由于当时技术的限制，用于研究的菌株数量较少，结果受到了
影响。研究同时证明了化学分类用于放线菌属的划分的可靠性。

在种、属的水平上，$%&’相似性在多大程度才比较妥当至今尚无公认的标准。目前一些分类学家
将+&’相似性定在456以上，789:3.6相差小于;6为同一种。而!"#$+&’序列和+&’(+&’杂
交比较的结果显示：456的+&’(+&’匹配性对应于约<46的!"#$+&’相似性［=!］。!"#$+&’只占细
菌总+&’的一小部分，在用于区分关系较近的种和／或菌株差异时，其作用是非常有限的，有时两菌的

!"#$%&’同源性超过<<6，但总+&’杂交的却显示很低的同源性［=)，=*］。!"#$%&’的运用类似+&’
的789:3.6，主要作用是验证。当两菌的!"#$%&’相差*6以上时，可以认为它们不是同种，若小于

*6，则不能肯定，需结合其它方法如总+&’杂交来确证。>/?等人［==］的研究显示!"#$%&’()&*+)’(+’&,
与!"(*)’-$$（<<"!@.），!"/&$(*0(A?BACD/&$(*0(（<<"!!.）和!"’&-,)0(（<@D<46）有极高的!"#$%&’
同源性，但+&’(+&’杂交率只有;)6，!)6和"6，说明它们不是同种。
需要指出的是，由于有效种的数量庞大，大量的种还没有接近完整的!"#$%&’序列数据，使得通

过!"#$%&’构建链霉菌属的系统发育树不完整，目前普遍采用的用!"#$%&’分类方法遇到了困难：
对于能与已知菌株聚在一起的未知菌株，可以很容易地结合其它方法确定其分类地位；而对那些构成单

独分支的未知菌株却反而不易确定其地位及相关的参照菌株。故应在研究中多用几种方法，以提高结

果的客观性。最近E-FG等人在7-0HG0I注册了包括大量模式种在内的;55多株链霉菌的!"#$%&’
的部分序列（!)5BC），在目前大量链霉菌模式种没有!"#$%&’序列的情况下，在研究中，特别是发表链
霉菌新分类单位时，这些长度只有!)5碱基的序列可提供非常有用的信息。

! 我国链霉菌分类研究现状

我国从;5年代起，由于抗生素工业发展的需要，开始了从土壤中分类链霉菌的研究工作。多年来
分离了大量的链霉菌并积累了丰富的知识。据统计，我国学者用中文描述发表的链霉菌种已多达!@4
个。!<4;年我国出版的《链霉菌鉴定手册》［=;］反映了我们以往的研究成果。然而令人遗憾的是，除了少
数种近年在国际上取得有效发表外，由于我们与国际链霉菌研究水平存在的差距，过去我国发表的链霉

菌“新种”均未取得国际承认的有效发表。这不仅严重影响了我国这方面知识产权的形成，也极大地增

加了进一步开发和持续利用这类微生物资源的难度。因此应用多相分类方法评价现有分类系统，研究

我国生物活性链霉菌的分类单位，建立快速、准确的链霉菌鉴定方法是目前我国链霉菌研究的重要课

题。
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