
   

微生物学报  
Acta Microbiologica Sinica  
2019, 59(6): 1050–1062  
http://journals.im.ac.cn/actamicrocn  
DOI: 10.13343/j.cnki.wsxb.20180427  

Microbiology in Extreme Environments 极端环境微生物
 

                           

基金项目：国家海洋局极地科学重点实验室开放研究基金(KP201705) 
*通信作者。Tel：+86-21-50385104；Fax：+86-21-58711663；E-mail：lihuirong@pric.org.cn 

收稿日期：2018-09-27；修回日期：2018-12-22；网络出版日期：2019-03-13 

北极苔原土壤中可培养细菌的分离及其抗菌活性测定 

贺瑞含 1,2，杜宗军 2，俞勇 1，李会荣 1* 

1 自然资源部中国极地研究中心，上海  200136 
2 山东大学(威海)海洋学院，山东 威海  264209 

 

摘要：【目的】北极地区具有高纬度、低温、高辐射等独特的环境条件。北冰洋及周围大面积的陆地区

域鲜有人类踪迹，其中微生物数量不可低估。本研究旨在了解北极土壤中的可培养微生物的多样性及其

抗菌活性。【方法】对来源于北极黄河站附近的 7 份不同植物根下苔原土壤进行直接涂布和富集培养后

涂布。【结果】共获得细菌菌株 721 株，对其中 608 株进行细菌 16S rRNA 基因序列测定，归属于 86 个

属，229 个种，主要分布于变形菌门(Proteobacteria，54.3%)、放线菌门(Actinobacteria，21.2%)、拟杆菌

门(Bacteroidetes，12.8%)、厚壁菌门(Firmicutes，10.0%)和奇异球菌门(Deinococcus-Thermus，1.6%)。

其中从 16S rRNA 基因序列同源性推测有 22 株细菌菌株为潜在新种/属。从分离菌株中筛选出 16 株可抑

制金黄色葡萄球菌(Staphylococcus aureus)或鲍氏不动杆菌(Acinetobacter baumannii)生长的拮抗菌。【结

论】获得了北极土壤地区特有的微生物菌株资源，为进一步筛选拮抗菌的活性物质提供了菌株基础。 
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北 极 斯 瓦 尔 巴 德 群 岛 处 于 74°–81°N 、

10°–35°E，位于格陵兰海与巴比伦海之间，它由

斯匹次卑尔根岛、巴伦支岛、东北地岛等岛屿组

成，其中以斯匹次卑尔根岛为最大，总面积约

62000 km2，且 60%被冰川所覆盖。群岛具有海洋

性气候特征，受北大西洋暖流支配，冬季较同纬

度地区温暖，年平均温度约–5.1 °C。极昼和极夜

时间分别长达 4 个月，年降水量约 200 mm[1]。 

北极黄河站坐落于斯匹次卑尔根群岛的新奥

尔松地区(78°55'N，11°56'E)，三面环山，周边地

貌包括冰川、潟湖、海湾、苔原等。新奥尔松地

区属于典型的苔原气候和海洋性气候，受多雾影

响，极昼期间的日照率仅为 32.2%[2]，因此该地区

接收的太阳总辐射量远远低于南半球同纬度的冰

原地区。该地区常见的动物主要有野鸭、北极狐、

驯鹿以及在海上的海豹等。常见的苔原植物包括

杨柳科极柳、虎耳草科挪威虎耳草、石竹科北极

鼠耳草、无茎蝇子草、蔷薇科仙女木和莎草科苔
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草等。研究报道认为，不同区域环境的植被群落

组成与该地区的冰川退缩迹地形成的时间是相关

的。随冰川退缩迹地形成的时间延长，优势植物

由挪威虎耳草及少量苔藓演变为木本植物及草本

植物 [3–4]。独特的生态环境往往孕育着独特的生

物，常年低温、高辐射、苔原植被的北极新奥尔

松地区土壤中，也存在有丰富微生物群落，并且

北极苔原地区未受过干扰地区要比已受干扰地区

的微生物群落多样性高[5]。 

在临床上，金黄色葡萄球菌(Staphylococcus 

aureus)与鲍氏不动杆菌(Acinetobacter baumannii)

是威胁到人类生命的耐药性致病菌，目前已发现

对所有已知抗生素耐药的鲍氏不动杆菌菌株[6]。耐

药菌具有多种耐药途径，包括产生多种降解抗生

素的酶类、改变细胞膜的通透性、膜表面具备排

药泵等[7]。另外，对于感染耐甲氧西林金黄色葡萄

球菌(MRSA)的治疗在临床治疗上已变得更加棘

手[8]。目前在已知的抗生素中，鲜有能够抑制临床

上鲍氏不动杆菌与金黄色葡萄球菌的抗生素药

物，多粘菌素是治疗鲍氏不动杆菌引起感染的最

后一道防线。因此，筛选新型抗生素物质对于治 

疗临床细菌感染具有重要意义。极地土壤作为极

端环境，其抗菌活性物质尚未被充分挖掘与研究。

目前已有关于从北极苔原中的地衣上筛选拮抗菌

的报道，但从北极土壤中筛选拮抗菌的研究还未

见报道[9–10]，所以如果从极地土壤中筛选出抗鲍氏

不动杆菌与金黄色葡萄球菌的拮抗菌，那么该细

菌极有可能具有生产新型抗菌物质的特性。因此

为了充分挖掘极地资源，本研究通过筛选拮抗菌

株实验，考察极地土壤抗菌活性能力及其开发价

值，为后续进行新型抗菌物质的深入研究提供菌

株资源。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集 

采样地点位于斯瓦尔巴群岛新奥尔松地区的

北极黄河站周围的苔原地区(图 1)。每个采样点，

无菌小铲采集图 2 中所示 7 种植物根下 0–5 cm 的土

壤，去除小石子，每份样品 50–100 g 装入无菌采

样袋中，4 °C 冷藏保存和冰袋运输回国，实验前

储存在 4 °C 冰箱内(表 1)。 
 

 

 
图 1.  北极黄河站周围的苔原地区及采样位点植物 

Figure 1.  Tundra and different sampling site plants near Yellow River Station. A: tundra; B: moss; C: Polar 
Willow (Salix polaris Wahlenb); D: Mountain Sorrel (Oxyria digyna); E: Northern Wood-rush (Luzula confusa 
Lindeb); F: Purple Saxifraga (Saxifraga oppositifolia); G: Moss Campion (Slene acaulis); H: Mountain Avens 
(Dryas octopetala). 
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表 1.  北极黄河站采样点及信息 

Table 1.  Soil samples collected from Yellow River Station of Arctic region 
Sample Date Geographical coordinates Plants 

NA01 20170814 N 78º57'40", E 11º35'55" Moss 

NA02 20170813 N 78º56'37", E 11º48'12" Polar Willow (Salix polaris Wahlenb) 

NA05 20170821 N 78º55'21", E 11º55'04" Mountain Sorrel (Oxyria digyna) 

NA07 20170811 N 78º54'44", E 11º58'15" Northern Wood-rush (Luzula confusa Lindeb) 

NA08 20170812 N 78º53'53", E 12º04'07" Purple Saxifraga (Saxifraga oppositifolia) 

NA11 20170812 N 78º54'35", E 12º05'16" Moss Campion (Slene acaulis) 

NA12 20170813 N 78º57'59", E 12º03'34" Mountain Avens (Dryas octopetala) 

 

1.2  样品处理及分离培养 

1.2.1  直接涂布培养：无菌条件下，将 1 g 土壤样

品加至 9 mL 无菌生理盐水中，用混匀器(科兴

SK-1)充分振荡 5 min，静置 10 min 后取上清液 1 mL

再次用 9 mL 无菌生理盐水稀释，最终获得 10–1、

10–2、10–3、10–4、10–5 共 5 个浓度梯度，每个梯度

分别取 100 μL 稀释溶液在分离培养基(蛋白胨

5.0 g，酵母粉 1.0 g，除氯自来水 1 L)平板上进行

涂布。置于 15 °C 培养箱，低温培养 7–15 d。 

1.2.2  无氧富集后涂布培养：将 5 g 土壤样品加入

装有 2/3 体积富集液的 250 mL 蓝盖瓶中，富集液

的配方为：蛋白胨 0.20 g，酵母粉 0.20 g，NH4Cl 

1.00 g，MgSO4·H2O 0.20 g，CH3COONa 2.00 g，

丙酮酸钠 1.25 g，EDTA 1.00 g，KH2PO4 0.20 g，

NaHCO3 1.00 g，除氯自来水 1 L[11]。加入样品后，

用富集液将蓝盖瓶剩下的约 1/3 体积补满，从而形

成一个无氧环境。15 °C 富集培养 15、30、45、60 d

后分别开瓶，取样品在分离培养基上进行稀释涂

布，置于 15 °C 培养箱，低温培养 15 d。 

1.2.3  有氧富集培养后涂布培养：将 3 g 样品加

入装有 100 mL 富集液的 250 mL 三角瓶中，有氧

条件下，15 °C 摇床培养 10、20、30 d，分别开瓶，

取样品在分离培养基上进行稀释涂布，置于 15 °C

培养箱，低温培养 15 d。 

1.3  细菌分离纯化、保藏及细菌 16S rRNA 基因

测序 

在 15 °C 培养箱中培养后，挑取涂布平板上生

长的单菌落，在分离培养基平板上进行划线纯化、

编号并记录菌落形态特点。将纯化后的菌株保存

在保种液(85%纯水，15%甘油，1% NaCl)中放于

–80 °C 保藏。同时，使用通用引物 27F 与 1492R[11]

对细菌 16S rRNA 基因进行 PCR 扩增。经琼脂糖

凝胶电泳检测，将扩增成功的 PCR 产物寄至青岛

睿博测序公司，进行单向测序。截去双峰序列后

获得长约 600–700 bp 的 16S rRNA 基因序列片段，

利用 BLAST 核酸比对系统(https://blast.ncbi.nlm. 

nih.gov/)进行序列比对。对于进行分类鉴定的新

菌，通过克隆 16S rRNA 基因，获得约 1500 bp 的序

列，进一步确定其分类地位。最后将分离菌株的 16S 

rRNA 基因序列批量提交上传至 NCBI 数据库。 

1.4  分离株抗菌活性筛选 

本实验所用到的金黄色葡萄球菌与鲍氏不动

杆菌为澳大利亚莫纳什大学李健教授赠送。调制

麦氏浊度为 0.5 的菌悬液，分别涂布在 LB 培养基

(蛋白胨 10.0 g，酵母粉 5.0 g，除氯自来水 1 L)上，

取分离纯化后菌株的单克隆菌落点种于涂布培养

基平板，每个平板接种约 20 株分离菌株。置于

25 °C 培养箱培养，3 d 后观察是否有透明圈。有
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透明圈形成即表示有抗菌活性。 

2  结果和分析 

2.1  可培养细菌多样性统计 

直接涂布和富集培养后涂布的平板于 15 °C

培养 15 d 后，从形态上观察，主要为规则圆形的

白色菌落，部分平板上长出红色、黑色等颜色鲜

艳的单菌落，以及大小不一的单菌落。根据菌落

形态、颜色、大小、光滑度等特点，每个平板上

的菌落种类约为 10 种以上。 

从 7 份土壤样品中共分离纯化细菌菌株 721

株，对所分离的 608 株菌株进行 16S rRNA 基因

PCR、测序及序列比对，分属于 86 个属、229 个

种(表 2)。从图 2 可以看出，测序鉴定的菌株主要

分布在 5 个门，其中 330 株分属于变形菌门

(Proteobacteria)，占总数的 54.3%；其次是放线菌

门(Actinobacteria) 129 株，占总数的 21.2%；另外，

拟杆菌门(Bacteroidetes) 78 株，占总数的 12.8%；

厚壁菌门(Firmicutes) 61 株，占总数的 10.0%；奇异

球菌门(Deinococcus-Thermus) 10 株，占总数的 1.6%。 

2.2  不同培养方法对可培养细菌多样性的影响 

为了从样品中获得更多的可培养细菌，本实

验采用了直接涂布培养、不同时间段的无氧富集

后涂布培养以及有氧富集后涂布培养 3 种方式。

经过细菌培养及测序后发现，富集方法的不同影响

了可培养细菌的种类与数目。3 种方法均分离得到

的属共有 15 个，包括 Arthrobacter、Bacillus、

Brevundimonas 、 Devosia 、 Janthinobacterium 、

Leifsonia、Massilia，Microbacterium、Nocardioides、

Paenibacillus 、 Pedobacter 、 Pseudomonas 、

Rhodococcus、Sphingomonas 及 Stenotrophomonas。

与其他 2 种培养方法相比较，直接涂布独有 16 个

属，无氧富集方法独有 27 个属，有氧富集方法则

独有 8 个属。这说明，无氧富集方法能更加有效地

分离出更多的可培养细菌。直接涂布与无氧富集方

法相比，共有的可培养细菌有 34 个属，但二者与

有氧富集方法的共有菌株的数目则相对较少 (图 3)。 

2.3  可培养细菌多样性在不同采样点之间的比较 

在门水平上，分离得到的变形菌门细菌的数

目最多(54.5%)，其次是放线菌门(21.2%)。此外，

奇异球菌门细菌在 NA01、NA02、NA05、NA07、

NA11 这 5 个样品中均有分布(图 4)。 

在属水平上，7 个样品中可培养细菌中优势属

主要有 20 种，其中丰度最高的属为变形菌门阿尔

法亚群的 Brevundimonas，其作为优势类群，在样

品 NA01、NA02、NA07 中均被分离得到。此外，

变形菌门阿尔法亚群的 Sphingomonas (6.3%)、变 

 

表 2.  不同样品中分离细菌的数目及多样性情况 

Table 2.  The number and diversity of bacteria isolated from soil samples 
Sample The number of isolates The number of isolates identified  

by 16S rRNA gene sequencing 
The number of genera/ 
species 

The number of potential novel  
strains 

NA01 125                 114 29/65 6 

NA02 116 79 31/50 5 

NA05 106 79 32/36 2 

NA07 97 97 31/48 1 

NA08 114 104 25/51 2 

NA11 68 54 23/33 6 

NA12 95 81 23/37 3 
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图 2.  分离细菌在门水平上的群落组成 

Figure 2.  The community structure of isolated 
bacteria at phylum level. 

 

 
 

图 3.  三种培养方法分离得到细菌属的数目韦恩图 

Figure 3.  The Venn diagram of the number of 
bacterial genera among three culture methods. 

形菌门伽马亚群的 Pseudomonas (6.6%)、厚壁菌门

的 Bacillius (6.1%)在 7 个样品中均能够被分离到，

且都为各样品的优势类群。变形菌门伽马亚群的

Stenotrophmonas 、 变 形 菌 门 阿 尔 法 亚 群 的

Pseudoxanthomonas 、 Massilia 、 Devosia 、

Deinococcus 、 Chryseobacterium 、 Brevundimonas

以及放线菌门的 Arthrobacter 在 5–6 个样品中都有

所分布。其中，Sphingomonas 作为植物内生菌，

曾在山蓼中被分离出[12]。Chryseobacterium 是一种

全球范围分布广泛的细菌，但研究发现该属内很

多种都是根际微生物[13–15]。 
 

 
 

图 4.  可培养细菌在门水平上的分布柱状图 

Figure 4.  The community structure of isolated 
bacteria in 7 different soils at phylum level. 

 

 
 

图 5.  可培养细菌在属水平上的分布柱状图 

Figure 5.  The community structure of isolated bacteria at genus level. 
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然而不同样品之间在属水平分布上仍然具有

差异(图 5、图 6)。NA01 样品采样于湾口附近苔

原，植被丰富，采样于苔藓根下土壤，濒临沼泽， 

 

 
 

图 6.  可培养细菌在属水平的分布热图 

Figure 6.  The community heatmap of isolated 
bacteria at genus level. 

土壤含水量相对较高，分离的菌株中，变形菌门

的细菌丰度非常高，约占 70%。该样品中特有的

属 有 Sphingopyxis、 Luteimonas、 Fictibacillus、

Kaistia、Roseococcus、Simplicispira。在 NA02 采

样点发现有鹿角及动物粪便，且此地为植被丰富

的苔原地貌，土壤营养相对充足，此样品中虽分

离 菌 株 数 目 不 多 ， 然 而 其 细 菌 多 样 性 较 好 ，

Arenimonas、Cellulosimicrobium、Ochrobactrum、

Oerskovia 、 Prolinoborus 、 Sphingobacterium 、

Sphingorhabdus 是其所特有的细菌，以往研究表明

这些细菌往往在农场土壤、施肥土壤以及植被丰富

的森林土壤中被发现[16]。而鲜有 Cellulosimicrobium

从极地分离得到，根据其降解纤维素的功能，推

测本样品中分离得到的该属菌株来自于鹿等动物

体内，并将其携带至此。NA05 样品采样点位于站

内建筑群附近，分离得到的属数目 40 个，稀有属

(每个属的分离菌株数目<3 株)数目较多，约占

30%，在 7 个样品中其分离的细菌物种丰富度最

好 。 与 其 他 样 品 不 同 之 处 ， Paenibacillus 、

Psychrobacter 是其优势属，此外，该样品特有的

属 有 Actnotalea 、 Altererythrobacter 、

Brachybacterium 、 Knoellia 、 Nitratireductor 、

Pseudokineococcus、Sphingobium、Sporosarcina。

其中，Nitratireductor 是一株硝酸盐还原细菌，属

于 叶 瘤 菌 科 (Phyllobacteriaceae) 、 根 瘤 菌 目

(Rhizobiales)[17]，主要在低纬度分布。极地能够分

离到该属的物种，一定程度上说明了极地土壤的

细菌种类可能并没有人类推测的那么匮乏。NA08

样品采样于中洛温冰川前缘，冰川融水不明显，

苔原植物为演化的初级阶段[3]，植物主要以挪威

虎耳草(Saxifraga oppositifolia)为主。Bacillus、

Chryseobacterium 、 Cryobacterium 、 Devosia 、
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Microbacterium 在 NA08 样品中作为优势属，丰

度较高；其中 Cryobacterium 为典型的冰川环境

分布的细菌，其往往在冰川土、冰川冰及北极冻

土中被发现[18–21]。NA11 样品中，分离菌株分布

在 23 个属中，特有的属有 Leifsonia、Aureimonas、

Glaciihabitans、Lysobacter、Mycetocola。NA12

采样点与其他 6 个采样点隔湾相望，位于伦敦

岛，分离菌株分布在 23 个属中，特有的属为

Caulobacter、Sanguibacter、Janthinobacterium、

Dankookia、Duganella、Marinilabilia。 

2.4  分离菌株中的潜在新菌 

从所有测序菌株中，发现共有 22 株潜在新种

(95%≤相似度≤97%)。在所分离出的潜在新菌中

(表 3)，拟杆菌门的菌株数目最多(12 株)，其次为

变形菌门(5 株)。此外奇异球菌门的新菌有 1 株，

而所有分离的奇异球菌仅 4 个物种，奇异球菌门

作为极地地区所特有的细菌门类，有大量的新菌

未被人们所发现。 

2.5  拮抗菌的筛选及分析 

从 NA01、NA08、NA12 样品中筛选出多株可

抑制金黄色葡萄球菌生长的菌株，1E501、0B03、

0B07、0B08、F5、0F08、0F01、JT12、JT13、1E502、

0B02、F422 以及 0E10。另外，在 NA02 样品中筛

选出 2 株抑制鲍氏不动杆菌生长的菌株 3H14 和

3H15。抑菌圈的大小代表菌株抑制病原菌的能力，

表 4 为分离菌株中筛选出的抑制致病菌生长的拮

抗菌。图 7 所示为部分菌株抑制致病菌的生长而

形成透明圈。  

 

表 3.  分离菌株中筛选出的潜在新菌 

Table 3.  The potential novel species of isolated bacteria 
Sample Strains GenBank No. The most similar strains (type strain) GenBank No. Similarity/% Phylum 

NA01 1E305 MH929484 Flavobacterium gossypii JM-222 T NR_158014 96.9 Bacteroidetes 

NA01 2E17 MH929519 Hymenobacter metallic A2-91 T NR_108905 97.1 Bacteroidetes 

NA01 2E01 MH929506 Nocardioides terrigena DS-17T NR_044185 97.0 Actinobacteria 

NA01 2e04-2 MH929510 Roseococcus suduntuyensis SHETT NR_044369 97.1 Firmicutes 

NA01 1E403 MH209250 Flavobacterium subsaxonicum WB4.1-42T NR_115085 96.8 Bacteroidetes 

NA02 OH19 MH929990 Flavobacterium aquidurensei WB 1.1-56T NR_042470 96.2 Proteobacteria 

NA02 17H08 MH930040 Sphingobacterium daejeonense DSM 11724T NR_042134 97.2 Bacteroidetes 

NA02 17H05 MH930037 Sphingobacterium daejeonense DSM 11724T NR_042134 96.7 Bacteroidetes 

NA05 G75 MH930099 Actinotalea fermentans DSM 3133T NR_119160 97.3 Actinobacteria 

NA05 G88 MH930105 Pedobacter borealis G-1T NR_044381 97.0 Bacteroidetes 

NA07 0A151 MH929962 Roseomonas aerilata 5420S-30T NR_044347 96.5 Proteobacteria 

NA08 2B07 MH929685 Paenibacillus wynnii LMG 22176T NR_042244 97.1 Firmicutes 

NA08 2b14 MG729207 Pontibacter diazotrophicus H4XT NR_126288 95.9 Bacteroidetes 

NA11 2D120 MH929789 Chryseobacterium soli JS6-6T NR_044299 97.0 Bacteroidetes 

NA11 0D32 MG696181 Deinococcus radiotolerans ID1504T NR_157673 96.3 Deinococcus-Thermus

NA11 0D29 MH929752 Dyadobacter hamtensis HHST NR_042226 97.1 Bacteroidetes 

NA11 0D23 MH929749 Flavobacterium branchiarum 57B-2-09T NR_145954 97.4 Bacteroidetes 

NA11 0D200 MH929757 Flavobacterium collinsii 983-08T NR_145952 96.4 Bacteroidetes 

NA11 0D28 MH929751 Actinotalea fermentans DSM 3133T NR_119160 96.5 Proteobacteria 

NA12 JT02 MH929864 Dankookia rubra WS-10T NR_146664 97.0 Proteobacteria 

NA12 F09-1 MH929817 Flavobacterium yonginense 412R-09T NR_133746 96.1 Bacteroidetes 

NA12 F422 MH929847 Massilia oculi CCUG 43427AT NR_117180 97.7 Proteobacteria 
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表 4.  筛选出抑制致病菌生长的拮抗菌 

Table 4.  The antibacterial strains inhabiting the growth of pathogenic bacteria 
Sample Strains GenBank No. The most similar strains (type strain) GenBank No. Similarity/% Phylum Pathogenic bacteria

NA01 1E501 MH929504 Bacillus zhangzhouensis MCCC 1A08372T NR_148786 99.9 Firmicutes S. aureus 

NA08 0B03 MH929635 B. zhangzhouensis MCCC 1A08372T NR_148786 100.0 Firmicutes S. aureus 

NA08 0B07 MH929639 B. zhangzhouensis MCCC 1A08372T NR_148786 100.0 Firmicutes S. aureus 

NA08 0B08 MH929640 B. zhangzhouensis MCCC 1A08372T NR_148786 100.0 Firmicutes S. aureus 

NA12 0F01 MH929811 B. zhangzhouensis MCCC 1A08372T NR_148786 100.0 Firmicutes S. aureus 

NA12 JT12 MH929871 B. zhangzhouensis MCCC 1A08372T NR_148786 100.0 Firmicutes S. aureus 

NA12 JT13 MH929872 B. zhangzhouensis MCCC 1A08372T NR_148786 100.0 Firmicutes S. aureus 

NA01 1E502 MH929505 Bacillus aerius 2KT NR_118439 100.0 Firmicutes S. aureus 

NA12 F326 MH929837 B. subtilis subsp.168T
 NR_102783 99.9 Firmicutes S. aureus 

NA12 JT24 MH929880 B. subtilis subsp.168T
 NR_102783 99.9 Firmicutes S. aureus 

NA08 0B02 MH929634 B. zhangzhouensis MCCC 1A08372T NR_148786 100.0 Firmicutes S. aureus 

NA12 F420 MH929846 B. zhangzhouensis MCCC 1A08372T NR_148786 100.0 Proteobacteria S. aureus 

NA01 0E10 MH929463 Pseudomonas prosekii AN/28/1T NR_132724 100.0 Proteobacteria S. aureus 

NA01 0E10 MH929463 P. prosekii AN/28/1T NR_132724 100.0 Proteobacteria A. baumanni 

NA02 3H14 MH930025 Microbacterium maritypicum DSM 12512T NR_114986 99.9 Actinobacteria A. baumanni 

NA02 3H15 MH930026 Pseudomonas silesiensis A3T NR_156815 99.3 Proteobacteria A. baumanni 

 

 

 
图 7.  抑制致病菌生长而导致透明圈的产生 

Figure 7.  The clear zone produced by antibacterial 
isolates inhabiting the growth of S. aureus. 1: the 
control strain; 2: 0F01; 3: F420; 4: 0E10. 

3  讨论 

本研究对北极黄河站附近的苔原土壤样品进

行了细菌的分离培养，采样时间为 2017 年 8 月，

即苔原土壤的夏季解冻时期，土壤微生物最为活

跃。我们从 7 份土壤样品中获得细菌菌株 721 株，

其中 608 株经细菌 16S rRNA 基因序列测定分析，

分属于变形菌门、放线菌门、拟杆菌门、厚壁菌

门和奇异球菌门。这一结果与以往研究发现基本

一致。Wilhelm 等[22]发现北极不同地区苔原冻土中

主要的微生物门类为放线菌门、变形菌门、酸杆

菌门及芽单胞菌门。Singh 等[23]对北极斯瓦尔巴特

群 岛 冻 土 的 微 生 物 群 落 研 究 发 现 优 势 属 为

Arthrobacter 和 Pseudomonas。Goordial 等[24]利用

Minlon 原位核酸探测及测序技术发现加拿大高纬

度 北 极 地 区 微 生 物 群 落 中 的 优 势 属 为

Pseudomonas、Flavobacterium、Sphingomonas。 

与低纬度地区的土壤微生物多样性相比，在

极地土壤样品中，放线菌门仍然是主要的细菌类

群，但在属水平上，如 Arthrobacter、Cryobacterium

则 是 极 地 地 区 特 有 的 优 势 属 。 D ei n o co c c u s -  

Thermus 细菌作为极地常见的微生物类群，在多个

样品中均被检出，其中一株疑似新物种 Deinococcus 

sp. OD32 (与 Deinococcus radiotolerans C1T 相似度

96%)属于该门。奇异球菌门细菌具有极强的抗辐

射特性，因此能够适应辐射高的极地极端环境。
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北极地区具有高纬度、低温、高辐射等独特的环

境特性，其中蕴藏着未知的微生物资源。本研究

中共分离到 22 株潜在新种，后续将对其展开物种

鉴定工作，进一步挖掘与分析它们的功能特性。 

在分离得到的可培养细菌中，很多属具有潜

在的应用价值。如 NA01 与 NA07 样品中发现的

Exiguobacterium，在工业、农业、环境方面具有

重要的潜在开发价值，如生产低温乳化剂、降解

有毒物质及生物修复等[25–27]。NA01 中分离得到的

Sphingopyxis[28–30]及在 NA02 中分离得到的特有细

菌 Cellulosimicrobium[31–32]作为北极冻土中的耐冷

微生物，多个物种曾在石油污染环境中分离得到，

对于有机物污染降解方面具有一定的应用价值。

已有报道的根际微生物有 Chryseobacterium[33]、

Leifsonia[34]，且大部分的 Leifsonia 菌株主要从极

地得分离获得[35–36]，有研究通过全基因组测序分

析表明该属具有促进植物生长的作用[37]。 

筛选出的拮抗菌中，与 Bacillus zhangzhouensis 

DW5-4T 相似度最高的菌株较多，然而有些菌株的

形态与该物种的模式菌株的形态描述有所差异，

模式菌株 B. zhangzhouensis DW5-4T 的菌落直径为

2–3 mm、颜色为乳白色[38]，如菌株 0B03 与 JT12

的单菌落直径约 1 mm、颜色为白色，其他菌株的

单菌落均为乳黄色。推测它们是潜在新种或具有

独特功能的潜在新亚种。此外，本实验分离得到

了一株 Microbacterium sp. 3H14 (与 Microbacterium 

maritypicum IFO 15779T 相似度 99%)对鲍氏不动

杆菌的生长具有抑制作用，Gos 等[39]通过从药用

植 物 内 生 菌 中 筛 选 拮 抗 菌 的 实 验 中 发 现 与

Microbacterium maritypicum IFO 15779T 相近的

Microbacterium sp. LGMB471T 菌株具有抗菌活

性，但关于 Microbacterium maritypicum DW5-4T

的抗菌活性研究并未见报道。这些实验结果说明

Microbacterium 具有潜在的抗菌活性研究价值。另

已有研究发现 Pseudomonas 能够产生多种次级代

谢产物如 2,4-二乙酰藤黄酚、吩嗪类、肽类以及抑

菌肽与抑菌蛋白等物质抑制微生物的生长[40–41]，然

而并未有关于 Pseudomonas prosekii LMG 26867T

的 抑 菌 物 质 的 研 究 。 从 NCBI 数 据 库 中 获 取

B. zhangzhouensis DW5-4T (JOTP00000000)、

M. maritypicum IFO 15779T (ATAO00000000)及

P. prosekii LMG 26867T (LT629762) 3 个物种的基

因组，将其在 antiSMASH 网站(https://antismash. 

secondarymetabolites.org)进行次级代谢产物基因

簇 的 比 对 。 比 对 结 果 表 明 ， B. zhangzhouensis 

DW5-4T 具有 3 个关键的抗菌次级代谢产物合成基

因簇，包括：与地衣菌素(Lichenysin)合成基因相

似的非核糖体肽合成复合酶(Nrps)基因簇，相似度

为 50%；与溶杆菌素(Bacilysin)合成基因相似的未

知 基 因 簇 ， 相 似 度 85% ； 与 抗 霉 枯 草 菌 素

(Mycosubtilin)合成基因相似的未知基因簇，相似

度 50%。P. prosekii LMG 26867T 中，含有 1 个关

键 的 抗 菌 次 级 代 谢 产 物 合 成 基 因 簇 ， 即 与

Mangotoxin 合成基因相似度为 71%的一个未知类

型基因簇，Mangotoxin 在 Pseudomonas 中被发现，

它是一种具有抗菌活性的毒素类代谢产物[42]。然

而，在 antiSMASH 中并未找到在 M. maritypicum 

IFO 15779T 基因组内的抗菌基因簇。由于基因组

来自于 NCBI 数据库，而并非菌株本身测序结果，

可能并不能代表菌株本身所含有的基因，但对与

这些物种的抗性研究仍然具有参考价值，后续会

对基因组进行测序，对其活性物质进行进一步的

分析与研究。 

7 个样品采样于苔原不同植物根下土壤，但并

未发现它们的细菌群落结构差异呈现出一定的规
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律性或者与植物具有明显的相关性。目前关于极

地苔原植物如虎耳草、蝇子草、苔藓等植物与细

菌群落结果的研究仍然较少，而本实验结果可为

未来进一步研究极地植物根际微生物提供参考。

此外受到实验室培养条件、人为主观因素、样品

采集后保存时间过长等限制，未能分离得到北极

土壤中分类地位更高的新物种。但是，本研究结

果仍能够反映出北极苔原土壤微生物群落中的可

培养细菌的优势菌群及一些鲜为人知的细菌的存

在，如抗辐射细菌 Deinococcus-Thermus、大量的

嗜冷微生物、耐冷微生物以及具有潜在研究价值

的石油降解细菌等。本研究在分离方法上有所改

进，通过添加 1.5%的丙酮酸钠，可帮助去除在细

菌生长过程通常会产生的 H2O2 等过氧化物及其他

有毒物质。未来我们拟通过优化培养方案以期获

得更多的可培养微生物资源。比如针对北极地区

营养贫瘠干燥的环境，在今后细菌分离实验中，

可采用寡营养培养基进行细菌的分离，如稀释后

的 R2A 培养基等，避免培养过程中优势菌数量过

多，造成资源的过分争夺使得稀有微生物无法生

长。另外，设置培养温度跨度为 4–20 °C，并延长

低温培养的时间，以分离到更稀有的微生物物种

资源。 
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Isolation of antibacterial and culturable bacteria from Arctic 
tundra soils 
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Abstract: [Objective] The Arctic region has unique environmental characteristics such as high latitude, low 

temperature and high radiation. There are few human traces in the Arctic Ocean and the surrounding land area, but 

the number of microorganisms hidden in Arctic region is underestimated. We explored the culturable bacterial 

diversity and antibacterial activity in Arctic tundra soil. [Methods] We isolated bacteria from 7 soil samples 

collected from different plant roots near the Yellow River Station in Ny-Ålesund (Svalbard) Arctic. [Results] A 

total of 721 strains were isolated from samples, 608 strains of which belong to 86 genera and 229 species after 16S 

rRNA gene sequencing. These 16S rRNA gene sequences mainly grouped into the following 5 phyla: Proteobacteria 

(54.3%), Actinobacteria (21.2%), Bacteroidetes (12.8%), Firmicutes (10.0%) and Deinococcus-Thermus (1.6%). It 

was suggested 22 strains could be potential novel species for their low sequence similarity. Furthermore, 16 

antibacterial strains which could inhibit the growth of Staphylococcus aureus or Acinetobacter baumannii were 

screened. [Conclusion] The research obtained special bacteria resource of arctic soil, and solidified the foundation 

of studying bioactive substances. 
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