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摘要：【目的】基于模拟原位环境策略、可培养粘细菌的营养策略及细菌互作网络，改良分离培养基，

以提高分离粘细菌的多样性。【方法】通过添加土壤浸提液、使用不同种类的诱导菌和改变诱导菌的接

种方式设置分离方法，同时以传统的分离方法作对照。【结果】改良的分离方法比对照组诱导出了更多

粘细菌子实体种类，采自 4 个地区的 9 份样品共分离纯化出 40 株粘细菌，按形态学和分子生物学，将

其归类于原囊菌属(Archangium)、珊瑚菌属(Corallococcus)、软骨霉状菌属(Chondromyces)、粘球菌属

(Myxococcus)、侏囊菌属(Nannocystis)、多囊菌属(Polyangium)、匣状球菌属(Pyxidicoccus)。【结论】与

传统分离方法相比，添加土壤浸提液，诱导菌点接法能大大提高诱导出的粘细菌子实体种类的数目，革

兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌作为诱导菌对子实体种类影响较小，但是也发现革兰氏阳性菌特异性诱导出

的子实体。虽然本研究通过对分离培养基的改良大大增加了子实体种类，但是纯化出的粘细菌种类远少

于观察到的子实体种类，说明除改良分离方法外，还需进一步研究粘细菌的纯化方法，提高分离所得粘

细菌的多样性，获取更多粘细菌新资源。 
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粘细菌是一类广泛分布于森林、农田、湿地、

沙漠、海洋和盐碱地等生境的细菌，属于变形杆

菌门 δ 变形杆菌纲粘细菌目，是具有多细胞群体

行为和复杂生活史的滑动运动细菌，并以能够产

生丰富多样、结构新颖、作用机制独特、功能多

效的活性天然产物而著称[1–2]。目前已在粘细菌中

发现多种具有抗真菌，抗细菌，抗病毒，抗肿瘤

等活性的代谢产物，这使得粘细菌成为继放线菌
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之后的又一大类尚待开发的新型药源微生物资

源。此外，粘细菌还是一类捕食性微生物，在捕

食过程中通过产生多种抗菌物质和胞外酶杀死猎

物细胞，因而在药物开发、水体富营养化治理、

植物病害防治、清洁能源生产、废弃物资源化利

用等方面具有广阔的应用前景[1]。 

粘细菌子实体的发育与形成是其生活史阶段

中 引人关注的多细胞群体行为，其子实体的形

成需要具备 3 个基本条件：营养物质匮乏，高细

胞密度和固体介质表面[2–3]。在营养缺乏条件下，

细胞感受饥饿信号，聚集形成球状或嵴形聚合体，

随 后 逐 渐 形 成 子 实 体 [2,4] 。 子 实 体 大 小 一 般 为

10–1000 μm[5]，由 105–106 个细胞组成，形状各异，

颜色鲜艳[5–9]，这一特征为粘细菌的分类提供了重

要依据。根据粘细菌能够形成子实体的特性和子

实体的形态学特征，以及粘细菌生长的细胞密度

依赖性特点，当前从环境中分离粘细菌的经典方

法不同于普通细菌的稀释涂布法，而是通过诱导

子实体的形成进而纯化的方法。粘细菌的另一个

特点是作为一类广泛的捕食性细菌，通过“狼群捕

食”策略分泌次级代谢产物和胞外酶裂解猎物细

胞，并获取营养物质[10–13]。根据粘细菌的捕食特

性，研究者逐渐形成了基于辅助菌诱导的粘细菌

分离方法，即以被捕食细菌作为诱饵，诱导粘细

菌从样品中“爬出”而形成子实体。被捕食细菌能

够为粘细菌提供营养、能量和生长因子等，显著

促进粘细菌的生长和子实体的形成，从而有助于

粘细菌的分离培养[14–15]。李百元等[15]报道了利用

原位样品中筛选出的不同种类细菌作为被捕食菌

株能够诱导获得不同的粘细菌菌株。 

目前已有许多研究从土壤、树皮、沉积物、

盐碱地等环境中分离出粘细菌[1,3,5,7–8,15]。基于粘细

菌的子实体形成能力、细胞的滑行运动和对细菌

的捕食性这三个特点，采用寡营养培养基，并根

据粘细菌的“食性”利用不同的底物诱导粘细菌子

实体的形成，达到分离纯化粘细菌的目的。经典

的粘细菌分离方法有兔粪诱导法、酵母诱导法、

大肠杆菌诱导法和纤维素诱导法[16]，纯化方法包

括转接法、划线法、挖取底部菌落法、水琼脂纯

化法、抗生素处理法、水浴加热法、低温处理法

等[17–18]。然而，由于粘细菌单个细胞不能形成菌

落，生长缓慢，容易被其他生长较快的菌污染，

胞外粘液易携带其他微生物，增加了粘细菌分离

纯化的难度[7]。这些问题导致粘细菌的分离困难，

纯化耗时长，成为一类难培养微生物，其资源挖

掘工作远远落后于放线菌等其他药源微生物，目

前仅报道的可培养粘细菌仅有 3 个亚目，10 个科，

29 个属和 62 个种[1]。可培养资源的匮乏极大地限

制了对粘细菌资源的开发，使得其应用研究较其

他的微生物类群更为落后。因此，不断发展新的

方法来分离和认识环境中尚未被分离培养的新的

粘细菌种类，对于获得新的微生物药物具有重要

意义。 

基于免培养的方法表明，各类环境中存在大

量未发掘的粘细菌资源，目前发现的可培养粘细

菌仅仅是粘细菌资源宝库的“冰山一角”[1,19]。目前

粘细菌的分离纯化方法所得到的种类不能满足后

续粘细菌的应用研究，要继续挖掘粘细菌资源，

就必须优化粘细菌的分离方法，以获得更多新的

种类。本研究在原有的粘细菌分离方法基础上，

尝试添加其他诱导菌或诱导因子，同时设置传统

分离方法作对照，探究所设计的几种分离诱导方

法对不同土壤样品中粘细菌分离的影响，获取更

多粘细菌资源。 
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1  材料和方法 

1.1  样品采集与前处理 

样品采自南岭国家森林自然保护区(Nanling 

National Reserve)、新疆十六团、肇庆星湖湿地公

园、广州南沙湿地公园(Nansha Wetland Park)。南

岭国家森林自然保护区位于广东省北部和湖南省

宜章县两省交界处，是典型的亚热带温湿气候。

新疆十六团位于天山南麓、塔里木河源头，气候

干燥，降水稀少，属暖温带内陆荒漠气候。星湖

湿地公园位于广东省肇庆市区北侧，是一处典型

的岩溶湖泊型湿地，为南亚热带季风气候。南沙

湿地公园地处珠江出海口西岸，属于南亚热带季

风性海洋气候。样品地理信息见表 1。 

采集的样品分别取 100 g 风干，剩余部分置于

4 °C 保存。称取风干样品 7.5 g，加缓冲液没过样

品，并加入放线菌酮(100 μg/mL)抑制霉菌，充分

混匀，静置过夜。 

1.2  粘细菌的分离 

1.2.1  分离试验设置：环境中大部分微生物不能

在实验室条件下培养，其中一个原因是实验室条

件培养不能满足其生长需求[20–21]。粘细菌也是一

类难培养微生物，本试验采取的第一个策略是通

过添加土壤浸提液，还原生境中的小分子成分，

改良分离培养基。 

粘细菌中的溶细菌类群可捕食多种细菌，研

究人员常用革兰氏阴性菌 Escherichia coli 作诱

导菌，但分离得到的粘细菌多样性较低 [15]。针

对这个问题，本试验采取的第二个策略是改变诱

导菌种类。Zhang 等[22]采用同位素标记的方法证

实 革 兰 阳 性 菌 Arthrobacter globiformis DSM 

2012 能够被包括 Haliangium 属在内的多种粘细

菌所利用。此外，在前期研究中根据土壤细菌的

共发生网络(Co-occurrence network)，发现一些

放线菌 OTU 与粘细菌之间明显的互作。这些结

果表明一些粘细菌类群与放线菌等革兰氏阳性

菌 之 间 存 在 一 定 联 系 。 因 此 ， 我 们 选 择 A. 

globiformis DSM 2012 作为被捕食菌诱导粘细菌

子实体的形成。 

本试验采取的第三个策略是改变诱导菌的接

种方式，根据 Dawid[23]的研究结果，在分离培养

基 上 以 点 接 的 方 式 接 种 E. coli (ED) 或 A. 

globiformis (AD)，见图 1-A。同时，对上述的三个

策略设置不添加土壤浸提液(SE)，大肠杆菌划线

诱导法(EH/AH)作为对照组，划线法中的诱导菌以

“田字格”方式接种，见图 1-B。 

表 1.  采样点地理信息 

Table 1.  The geographic information of samples 

Number Sample site Latitude Longitude 

NL02R1 Nanling National Reserve N 24°83′62″ E 112°79′47″ 

NL03R3 Nanling National Reserve N 24°93′49″ E 113°00′77″ 

NL04R3 Nanling National Reserve N 24°91′97″ E 112°97′47″ 

NL05R3 Nanling National Reserve N 24°56′16″ E 113°00′09″ 

NL07R1 Nanling National Reserve N 24°89′41″ E 113°02′86″ 

HL5 Shiliutuan Town N 80°55′64″ E 40°28′09″ 

HH6 Shiliutuan Town N 80°55′54″ E 40°27′95″ 

SD27 Xinghu Wetland Park N 23°05′07″ E 112°28′11″ 

SD34 Nansha Wetland Park N 23°02′57″ E 113°21′34″ 
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图 1.  诱导菌的两种接种方式示意图 

Figure 1.  Two inoculation methods of prey. A: predator-spot method; B: predator-cross method. 
 

1.2.2  分离培养基：土壤浸提液的制备：称取新

鲜土壤样品，按水土比 3：1 的比例加入去离子水，

于 28 °C、150 r/min 振荡 2 h，静置后取上清液。

为避免高温高压灭菌对浸提液中不稳定分子的破

坏，本研究用 0.22 μm 滤膜过滤除菌。试验中所用

的分离培养基均在灭菌后加入终浓度为 25 μg/mL

的放线菌酮抑制霉菌生长。分离培养基包括：WCX 

(CaCl2·2H2O 0.1%，3-吗啉丙磺酸 2.093 g/L，琼脂

1.5%，pH 7.2)、ST21 (K2HPO4 0.1%，酵母提取物 

0.002% ， KNO3 0.1% ， MgSO4·7H2O 0.1% ，

CaCl2·2H2O 0.1% ， FeCl3 0.02% ， MnSO4·7H2O 

0.01%，微量元素 0.01%，琼脂 1%，培养基表面

放置无菌滤纸)、WCX-SE (WCX 添加土壤浸提

液 ) 、 ST21-SE (ST21 添 加 土 壤 浸 提 液 ) 、

WCX-SE-EH (E. coli 划线于 WCX-SE)、WCX-EH 

(E. coli 划线于 WCX)、WCX-ED (E. coli 点接于

WCX)、WCX-AH (A. globiformis 划线于 WCX)、 

WCX-AD (A. globiformis 点接于 WCX)。 

1.3  粘细菌子实体的观察与纯化 

1.3.1  纯化培养基：MD1 培养基(酪蛋白胨 0.6%，

可溶性淀粉 0.2%，MgSO4·7H2O 0.2%，CaCl2·2H2O 

0.04 %，pH 7.2)、VY/2 培养基(安琪酵母 0.5%，

CaCl2·2H2O 0.1%，琼脂 1.5%，pH 7.2，灭菌后加

入终浓度为 50 μg/mL VB12)、ST21 培养基。 

1.3.2  子实体观察与纯化：接种 7 d 后，在体式显

微镜下观察子实体，挑取子实体转接到纯化培养

基，置于 30 °C 培养 3–7 d，再反复转接子实体或

菌膜进行纯化。挑取肉眼辨别已纯化的菌落转接

到营养肉汤液体培养基中培养过夜验纯。 

1.4  粘细菌的鉴定 

根据子实体、营养细胞的形态和颜色对粘细

菌进行初步归类，再基于 16S rRNA 基因进行分

子鉴定。用 Chelex 提取法[24]提取菌株 DNA，以

通用引物 27F/1492R 扩增 16S rRNA 基因，PCR

反应体系(25 μL)：2×Taq Master Mix 12.5 μL，   

10 μmol 的上下游引物各 0.5 μL，模板 DNA 1 μL，

无菌去离子水 10.5 μL。PCR 反应程序：95 °C    

5 min，94 °C 45 s，55 °C 45 s，72 °C 90 s，      

30 个循环；72 °C 10 min。将 PCR 产物电泳     

检测合格后，送至美吉生物医药科技有限公司  

测序。 

1.5  数据处理 

用软件 DNAMAN 8 拼接 16S rRNA 基因序

列，利用在线分析工具 EzBiocloud (http://www. 

ezbiocloud.net)进行鉴定，并用 MEGA-X 软件构建

系统发育树。将子实体照片与纯化菌株一一对应，

按样地、分离方法、形态颜色归类，在 R 软件中

根据子实体有无绘图。 
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2  结果和分析 

2.1  添加土壤浸提液对粘细菌分离的影响 

添加土壤浸提液的试验共设置 3 组，分别是

水琼脂平板 (WCX/WCX-SE)，大肠杆菌诱导法

(WCX-EH/WCX-SE-EH) 和 纤 维 素 诱 导 法

(ST21/ST21-SE)。对照组中出现的子实体形态可分

为以下几种：Archangium (颗粒状、簇生，橘红色)，

Corallococcus (球状、指状，有珊瑚状分支，粉红

色)，Myxococcus (球状，单生，橙色、黄色)，

Pyxidicoccus (团粒状，白色)，Chondromyces (花冠

状 ， 橙 色 ) ， Polyangium ( 近 球 形 ， 粉 红 色 ) 和

Nannocystis (卵球形，浅黄色)。此外，还有一些

子实体在后续未能成功纯化，包括 unknow 1 (球

状，透明)，unknow 4 (椭圆形，棕色)，unknow 6 (白

色，脑状)，unknow 7 (波浪状，浅黄色)，unknow 

8 (晶体状，无色透明)，unknow 17、21 (椭圆形，

橙色、暗红色)，unknow 19、20 (形态不规则，堆

生，白色、黑色)和 unknow 22 (球状，黄绿色)，

见图 2-A，C，E。添加土壤浸提液还能够诱导出

多种后续为成功纯化的子实体，见图 2-B，D，F。

与对照组相比，添加土壤浸提液诱导的子实体种

类是对照组的 1–3 倍，表明在分离培养基中添加

浸提液能提高分离粘细菌的多样性。值得一提的

是，湿地样品在 ST21-SE 平板上子实体开始出现

的时间比其对照早 7 d 左右。 

添加土壤浸提液的处理 终分离纯化的粘细

菌种类和菌株数略多于对照组，见表 2。采用添加

土壤浸提液的方法 终分离纯化出 6 个属，8 个

种，共 15 株粘细菌，其他种类子实体在纯化过程

中由于生长较弱、被杂菌污染覆盖等而无法获得纯

培养物。获得纯培养物的粘细菌分别是 Archangium 

disciforme 2 株 ， Archangium gephyra 2 株 ，

Chondromyces apiculatus 1 株 ， Corallococcus 

exiguus 5 株，Myxococcus fulvus 1 株，Myxococcus 

virescens 1 株 ， Polyangium fumosum 1 株 ，

Pyxidicoccus fallax 1 株。不添加土壤浸提液的传

统分离方法 终分离纯化出 6 个属，6 个种，共

12 株粘细菌，分别是 A. disciforme 3 株，C. 

apiculatus 1 株，C. exiguus 4 株，M. fulvus 1 株，

Nannocystis exedens 1 株，P. fallax 1 株。 

2.2  诱导菌种类对粘细菌分离的影响 

选 择 革 兰 氏 阳 性 细 菌 球 形 节 杆 菌 A. 

globiformis 作为诱导菌，以传统方法常用的大肠

杆菌作为对照，比较诱导菌种类对粘细菌子实体

形 成 和 分 离 的 影 响 。 两 种 菌 均 能 够 诱 导 A. 

disciforme，Corallococcus，Pyxidicoccus 和 unknow 

6 这四种子实体，见图 3。革兰氏阴性菌 E. coli 诱   

导的子实体除了上述四种类型，还有 A. gephyra，  

M. fulvus，unknow 4、7、8，unknow 9、11、12 (球

形或卵圆形，黑色，乳白色，橘黄色)和 unknow 

10(形态不规则，橙色)，见图 3-A，C。仅由革兰

氏 阳 性 菌 A. globiformis 诱 导 的 子 实 体 有 M. 

stipitatus (球状带柄，粉红色)，unknow 13、15、

17、18 (形态不规则，明黄色、白色、橙色)和 unknow 

16 (球形，褐色)，见图 3-B，D。试验结果表明，

利用革兰氏阳性菌 A. globiformis 诱导分离的粘细

菌子实体种类中有 2/3 与革兰氏阴性菌 E.coli 诱导

的种类不同。利用革兰氏阳性菌 A. globiformis 在

新疆土壤样品和湿地样品诱导出了波浪状，粉红

色或橙色的子实体(unknow14)，见图 3-B，D，但

并未由 E. coli 却未诱导成功，表明这种子实体可

能是由革兰氏阳性菌 A. globiformis 特异性诱导的。 
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图 2.  添加土壤浸提液试验对子实体形成的影响 

Figure 2.  The influence of soil extract on the induction of fruiting bodies. The right side of the figure is the type 
of fruiting body, and the bottom is the sample name. The gray square in the figure indicates that the specific fruiting 
body was induced. The white square indicates that the specific fruiting body could not be induced. WCX: water 
agar medium; WCX-SE: WCX medium added with soil extract; WCX-EH: WCX medium steaked with E. coli; 
WCX-SE-EH: WCX-EH medium added with soil extract; ST21: inorganic salt medium with filter paper; ST21-SE: 
ST21 medium added with soil extract. “unknow” indicates that this type of fruiting body was not successfully 
purified. NL02R1, NL03R3, NL04R3, NL05R3, NL07R1 represent Nanling forest soil samples; HL5 and HH6 
represent Xinjiang Shiliutuan Town saline-alkaline soil samples; SD27 and SD34 represents wetland sediment. 
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表 2.  添加土壤浸提液的处理组与对照组最终分离纯化的各粘细菌种属数目 

Table 2.  Myxobacteria strains isolated from medium with soil extract added 
Isolation 
methods 

Archangium 
disciforme 

Archangium 
gephyra 

Chondromyces
apiculatus 

Corallococcus
exiguus 

Myxococcus
fulvus 

Myxococcus
virescens 

Nannocystis 
exedens 

Polyangium
fumosum 

Pyxidicoccus
fallax 

WCX 3 0 0 0 0 0 0 0 0 

WCX-SE  1 0 0 3 0 0 0 0 1 

WCX-EH 0 0 0 2 1 0 0 0 2 

WCX-SE-EH 1 2 0 1 1 0 0 0 1 

ST21 0 0 1 2 0 0 1 0 0 

ST21-SE 0 0 1 1 0 1 0 1 0 
 

 

图 3.  革兰氏阳性菌 A. globiformis 与革兰氏阴性菌 E. coli 诱导的子实体类型 

Figure 3.  The types of fruiting bodies induced by Gram-positive bacteria A. globiformis and Gram-negative 
bacteria E. coli (see the legend in Figure 2). 
 

利用两种诱导菌分离粘细菌， 终纯化出的

粘细菌种类不同，见表 3。使用革兰氏阳性菌 A. 

globiformis 诱导的方法 终分离出 2 个属，2 个种，

2 株粘细菌，分别是 A. disciforme 1 株，M. stipitatus 

1 株。利用革兰氏阴性菌 E.coli 诱导的方法 终分

离出 4 个属，4 个种，16 株粘细菌，分别是 A. 

gephyra 4 株，C. exiguus 5 株，M. fulvus 2 株，     

P. fallax 5 株。 
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表 3.  不同诱导菌和诱导菌接种方式最终分离的各粘细菌种属数目 

Table 3.  Myxobacteria strains isolated on different prey strain and inoculation method 
Isolution 
methods 

Archangium  
disciforme 

Archangium  
gephyra 

Corallococcus  
exiguus 

Myxococcus  
fulvus 

Myxococcus  
stipitatus 

Pyxidicoccus 
fallax 

WCX-EH 0 0 2 1 0 2 

WCX-AH 0 0 0 0 0 0 

WCX-ED 0 4 3 1 0 3 

WCX-AD 1 0 0 0 1 0 

 

2.3  诱导菌接种方式对粘细菌分离的影响 

试验设置点接和划线法探究诱导菌接种方式

粘细菌对分离的影响。大肠杆菌点接和划线法接

种 均 能 够 诱 导 出 Archangium， Corallococcus，

Myxococcus，Pyxidicoccus，unknow 4、6、7、8 

几种子实体，见图 4-A，B。除此之外，利用大肠

杆菌点接还诱导出 Polyangium，unknow 9、10、11、

12，见图 4-B。球形节杆菌点接和划线法均能够诱

导出 A. disciforme、Corallococcus、Pyxidicoccus、

unknow 14 这几类子实体，见图 4-C，D。另外，仅 

 

图 4.  诱导菌接种方式对子实体形成的影响 

Figure 4.  The influence of inducing bacteria inoculation methods on fruiting bodies formation (see the legend in 
Figure 2). 
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在 球 形 节 杆 菌 划 线 法 中 出 现 的 子 实 体 种 类 有

unknow 6、13、15，见图 4-C。仅在球形节杆菌点

接 法 中 出 现 的 子 实 体 种 类 有 M. stipitatus ，

unknow16、17、18，见图 4-D。这表明，点接的

诱导菌接种方式分离到的子实体种类要多于划线

的诱导菌接种方式分离的子实体种类。 

诱导菌点接的接种方式 终分离纯化出的粘细

菌种类和数量比划线接种的方式分离到的粘细菌种

类和数量多，见表 3。诱导菌点接的分离方法 终纯

化出4个属，6个种，13株粘细菌，分别是A. disciforme 

1 株，A. gephyra 4 株，C. exiguus 3 株，M. fulvus       

1 株，M. stipitatus 1 株，P. fallax 3 株。诱导菌划线    

的分离方法 终纯化出 3 个属，3 个种，5 株粘细菌，

分别是 C. exiguus 2 株，M. fulvus 1 株，P. fallax 2 株。 

3  讨论 

自然界中蕴藏着高度丰富的微生物资源，但

可培养微生物的数量不到 1%，还有 99%的微生物

未能获得纯培养[25]。造成这些微生物难培养的原

因主要有：(1) 人工培养无法复原微生物的原始生

态环境；(2) 细菌暴露在不利条件下时进入休眠状

态，即活的不可培养状态；(3) 培养基富营养化，

不利于嗜寡营养微生物的生长；(4) 微生物生长速

度缓慢，在实验室条件下，容易被生长较快的菌

覆盖，难以识别和鉴定；(5) 微生物细胞之间的信

息传递、代谢之间的相互作用以及共同培养关系

被忽视。粘细菌在自然界中分布广泛，已通过未

培养的手段确定了粘细菌多样性丰富，但目前可

培养粘细菌资源匮乏，这已经成为粘细菌开发利

用中的重大瓶颈。本研究发现添加土壤浸提液能

提高诱导出的粘细菌子实体种类多样性。试验结 

果表明在添加土壤浸提液的分离培养基 WCX-SE、

ST21-SE 中，粘细菌子实体种类明显多于不添加

组，而在 WCX-SE-EH 中土壤浸提液的优势不明显。

原始生态环境不可复原是微生物难培养的原因之

一，某些微生物的生长需要特定的助长微生物、营

养物质、pH 值等生长因子[26–27]。前人通过向培养基

中添加五氨基酸短肽、木聚糖、土壤浸提液的方法，

获得了新物种[28–30]。本研究的结果表明添加土壤浸

提液有助于获得更多子实体种类，利用 ST21-SE 培

养基分离粘细菌时，发现粘细菌的子实体出现的时

间比不添加土壤浸提液早了 7 d 左右，说明土壤浸

提液可能提供了粘细菌所需的生长因子。前期制备

土壤浸提液时采用的是过滤除菌法，避免了高温高

压灭菌对土壤浸提液中不稳定分子的破坏。 

粘细菌中的溶细菌类群能捕食其他革兰氏阴

性菌和革兰氏阳性菌，但是对革兰氏阴性菌和革

兰氏阳性菌的偏好不同[15]。本研究中以革兰氏阳

性菌 A. globiformis 作为诱导菌分离粘细菌，分离

结果与李百元等[15]的研究结果相似，革兰氏阳性

菌和革兰氏阴性菌均能诱导出几种相同的粘细

菌，包括 A. disciforme，C. exiguus，P. fallax；在

本研究中也存在仅由革兰氏阳性菌或革兰氏阴性

菌诱导的种类，例如 A. globiformis 在新疆盐碱地

样品和湿地样品诱导出了波浪状，粉红色或橙色

的子实体(unknow14)。导致不同类群细菌对粘细

菌的诱导效果不同，存在的可能性有：(1) 革兰氏

阳性菌与革兰氏阴性菌的细胞壁结构不同[32]，粘

细菌分泌的细胞壁水解酶种类有差异，导致了被

捕食菌对粘细菌诱导效果的差异；(2) 从粘细菌的

捕食机制与细菌间的互作来讲，粘细菌依靠滑行

运动接近“猎物”[10]，细胞间的近距离能够扩散和 

交换小分子[26]，这些小分子可能存在双向作用，一方

面“猎物”释放的信号刺激粘细菌分泌水解酶参与捕
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食，另一方面，小分子启动了被捕食菌的防御机制，

分泌有毒性的物质抵御粘细菌的捕食，有毒物质可

能对某些种类粘细菌有抑制生长的作用，导致出现

不同粘细菌对不同类群的细菌偏好差异的现象。 

本研究还采取了改变诱导菌接种方式的策略来

探究诱导菌接种方式的影响。试验使用的两种诱导

菌点接法比诱导菌划线法分离到粘细菌子实体种类

更多，与前人研究结果相似[23,31]。“点接”与“划线”

实际上是改变被捕食菌与样品的距离，“点接”缩短

了被捕食菌与样品中粘细菌的距离，且“点接”的方

式使粘细菌“爬出”时接触到了比“划线”方式更多的

猎物，革兰氏阳性菌 A. globiformis 和革兰氏阴性菌

E. coli 的点接法分离效果都优于划线法，表明在诱

导菌与样品的距离和诱导菌的种类中，诱导菌与样

品的距离是影响粘细菌分离效果的主导因素。 

本研究使用不同策略改良分离方法，在前期

观察粘细菌子实体时达到了预期效果，但 终纯

化得到的粘细菌种类远低于前期诱导出的子实体

种类，说明在纯化粘细菌方面还有很大的研究空

间。分离粘细菌是一个较长的过程，我们在分离

时发现，尽管在分离培养基中添加了放线菌酮，

但随着时间的增长，部分样品仍长出霉菌或其他

杂菌，特别是在森林土壤样品中，到分离后期霉

菌几乎覆盖了整个样品，影响了前期分离粘细菌

的效率。目前对分离粘细菌的样品处理较为单一，

通常是添加放线菌酮或制霉菌素。对不同类型的

样品处理的针对性不强，可考虑增加变温处理、

调节 pH、使用其他抗生素等方法，根据样品的类

型和性质采用适合的预处理方法。抗生素处理法、

水浴加热法、低温处理法[17–18]等纯化方法等均是

从除杂的角度出发进行粘细菌的纯化，但是某些

杂菌与粘细菌可能存在依赖关系，一味的除杂不

仅达不到纯化效果，而且会导致粘细菌在纯化过

程中丢失。因此，粘细菌的纯化不仅要考虑杂菌

的干扰，还需从增强粘细菌自身生长的角度出发，

根据粘细菌的生长特性和“喜好”设计纯化培养基，

找出替代依赖菌提供的生长因子，提高粘细菌的纯

化效率。由此可见，除关注粘细菌的分离方法外，

还需结合样品的预处理和粘细菌的纯化方法进行

更深入的研究，以获得更多粘细菌新资源。 
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Effects of different methods on the formation of fruiting bodies 
and isolation of myxobacteria 
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1 State Key Laboratory of Applied Microbiology Southern China, Guangdong Provincial Key Laboratory of Microbial Culture 
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Center (GDMCC), Guangdong Institute of Microbiology, Guangdong Academy of Sciences, Guangzhou 510070, Guangdong 
Province, China 
2 College of Plant Protection, South China Agricultural University, Guangzhou 510642, Guangdong Province, China 
3 College of Horticulture, South China Agricultural University, Guangzhou 510642, Guangdong Province, China 

Abstract: [Objective] We modified myxobacterial isolation methods based on the in-situ simulation, the nutritional 
requirements of cultured myxobacteria and myxobacterial interactions with bacteria inferred from co-occurrence 
network, to obtain more cultured myxobacteria. [Methods] We set experiment by adding soil extract into isolation 
medium, using Gram-positive bacteria as bait and changing the inoculation method of bait, with traditional methods 
as control. [Results] More types of myxobacteria fruiting bodies were induced by the modified methods than 
traditional methods. A total of 40 myxobacteria strains were isolated from 9 soil samples including subtropical 
forest soil, saline-alkaline soil, and wetland sediment. The isolated myxobacteria were from genera of Archangium, 
Chondromyces, Corallococcus, Myxococcus, Nannocystis, Polyangium and Pyxidicoccus. [Conclusion] Compared 
with traditional methods, the addition of soil extract and bait inoculated by spotting can obviously increase the types 
of fruiting bodies. Although the strains of bait showed little effect on the fruiting bodies, Gram-positive bacteria could 
induce specific fruiting bodies. In this study, we modified isolation methods of myxobacteria and greatly increased the 
types of fruiting bodies, but the number of purified myxobacteria were far less than that of fruiting bodies observed, 
indicating that the improvement of purification is required to obtain more cultured myxobacteria. 

Keywords: myxobacteria isolation, purification, fruiting body, soil extract, prey bacteria 
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