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摘   要：【目的】海洋真菌是新颖天然产物的理想来源。本研究旨在加深对可培养海洋真菌多样

性的了解，以及挖掘具有应用潜力的海洋真菌。【方法】采用膜过滤法分离近海和远海海水样品

中的真菌，通过菌株分离纯化、ITS 基因序列测序，分析浅海带、半深海带和深海带海水样品中

可培养真菌的多样性。在此基础上，采用固体平板法筛选具有抑菌活性的菌株。【结果】本研究

共获得 548 株纯培养真菌，它们分属于 2 个门 6 个纲 11 个目 19 个科 24 个属 44 个种，其中包含

海洋真菌种 15 个和潜在新分类单元 3 个。在纲水平上，座囊菌纲(Dothideomycetes)包含种的数量

最多(13 个)，其次为粪壳菌纲(Sordariomycetes)(11 个)和散囊菌纲(Eurotiomycetes)(11 个)。在属水

平上，青霉属(Penicillium)、枝孢属(Cladosporium)、外瓶霉属(Exophiala)和拟青霉属(Simplicillium)

的分离频率较高。44 个真菌种呈现出 5 种不同的地理分布特征，包括在浅海带、半深海带和深海

带均有分布(15 个种)，仅分布于浅海带(5 个种)，不存在于浅海带(12 个种)，不存在于半深海带    

(5 个种)，以及不存在于深海带(7 个种)。44 个真菌种中，12 个种具有不同程度的抑菌作用，其中

Hortaea werneckii 所呈现的抑菌谱最广，而 Simplicillium cylindrosporum 对 Staphylococcus aureus 

MCCC1A0646 抑菌活性最强。【结论】本研究初步揭示了近、远海海水中可培养真菌的多样性及
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其地理分布模式，并丰富了海洋真菌菌种资源。 

关键词：海洋真菌；多样性；膜过滤法；天然产物；抑菌活性  

Distribution pattern and antibacterial activity of 548 fungi 
from offshore and pelagic seawater 

REN Na, ZHU Sidong, CHEN Xiunuan, CHEN Ting, WANG Jing, XU Ying, YANG Jifang, 
CHEN Jigang* 
College of Biological & Environmental Sciences, Zhejiang Wanli University, Ningbo 315100, Zhejiang, China 

Abstract: [Objective] Marine fungi are ideal producers of novel natural products. This paper aims to 

deepen the understanding of the diversity of culturable marine fungi and identify potential useful 

marine fungi. [Methods] Fungi were isolated from offshore and pelagic seawater by membrane 

filtration. Through the isolation and purification of strains and internal transcribed spacer (ITS) 

sequencing, the diversity of culturable fungi in neritic water, bathyal water, and abyssal water was 

analyzed. The solid plate method was used to screen strains with antibacterial activity. [Results] A total 

of 548 fungi were isolated and they fell into 44 species, 24 genera, 19 families, 11 orders, 6 classes, and 

2 phyla, including 15 marine species and 3 novel taxa. At the class level, Dothideomycetes dominated 

(13 species), followed by Sordariomycetes (11 species) and Eurotiomycetes (11 species). At the genus 

level, Penicillium, Cladosporium, Exophiala, and Simplicillium were dominant. The 44 species 

presented 5 geographic distribution pattern: presence in neritic, bathyal, and abyssal areas (15 species), 

presence only in neritic area (5 species), absence in neritic area (12 species), absence in bathyal area   

(5 species), and absence in abyssal area (7 species). A total of 12 species had antibacterial activity. 

Among them, Hortaea werneckii showed the broadest antibacterial spectrum, and Simplicillium 

cylindrosporum demonstrated the strongest inhibition on Staphylococcus aureus MCCC1A0646. 

[Conclusion] This study reveals the diversity and distribution pattern of culturable fungi in the offshore 

and pelagic seawater and enriches the resource of marine fungi. 

Keywords: marine fungi; diversity; membrane filtration; natural products; antibacterial activity 

海洋独特的环境条件造就了微生物独特的

代谢途径，赋予了微生物产结构新颖、功能独

特的生物活性物质的能力，使海洋微生物来源

的天然产物成为海洋新药开发的研究热点[1]。

海洋真菌的次生代谢产物具有结构多样、生物活

性丰富、“创新指数”高、产量大等特点，已经成

为化学、生物学和药学等领域关注的焦点[2]。 

“海洋来源”的真菌是新颖天然产物的理想

来源。在过去的几十年中，从海洋来源真菌中发

现了上千种新化合物或已知分子的新衍生物[3]。

丝状海洋真菌，尤其是子囊菌(Ascomycetes)已

被证明是新天然产物的重要来源 [3]。例如，研

究人员从海水浸木中分离的 Aigialus parvus 中

鉴定出 11 种具有多种结构类型的新天然产物[4]。

研究者从红树林潮间带木材来源的 Hypoxylon 

oceanicum 中发现了 3 个新的脂肽，5 个新的大

环聚醚和 5 种新的线性聚酯[5]。海洋真菌产生

的新天然产物已呈现出系列生物活性。如，来
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源于海底泥样的 Zopfiella marina 能产生高活性

的抗真菌代谢产物 zofimarin (一种粪壳菌素衍

生物)[6]。红树林来源的 Aigialus parvus 产生的

aigialomycin D 呈现出抗疟原虫活性和细胞毒

性[7]。海洋浮木来源的 Corollospora pulchella 能

产生具有 CD45 抑制活性的 pulchellalactam[8]。一

种海藻 (Ceramium sp.)来源的 Phaeosphaeria 

spartinae 能产生 8 种新的天然产物，其中包括

对 人 白 细 胞 弹 性 蛋 白 酶 有 抑 制 活 性 的

spartinoxide 和 spartinol C[9]。上述实例说明专性

海洋真菌可以来源于各种海洋基质，并可以产

生独特的未被发现的天然产物[10]。 

虽然近年来新发现的海洋来源真菌活性次

生代谢产物的数目持续增加，但这些产活性产

物的真菌大都属于具有耐渗 /耐盐能力的且与

腐殖质相关的种属，如曲霉属(Aspergillus)和青

霉属(Penicillium)[3,11–13]。导致上述结果的主要

原因是用于海洋来源真菌分离的方法大都以平

板涂布法为主导 [14]。因此，建立适合海洋真   

菌的高效分离策略对新颖海洋天然产物的发现

十分必要。2019 年，Overy 等[10]撰写了海洋来

源真菌分离的 “最佳实践指南 (best- practices 

guide)”，其中涉及海洋真菌的新颖分离培养方

法包括膜过滤、极限稀释涂布、潮湿箱式培养、

站位诱取和原位培养，并证明根据不同的样品

类型选择相应的海洋真菌分离培养方法，可以

显著提高海洋真菌，尤其是专性海洋真菌的种

群多样性。 

本研究依托大洋科考平台，采用膜过滤法

对近海和远海海水样品中的真菌进行了大规模

分离培养与鉴定，并对所获菌株的抑菌活性进

行分析，以期挖掘尚未被发现的海洋真菌，为

海洋天然产物开发提供菌种资源。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  海水样品来源 

海水样品为大洋一号科考船在锚地停靠和

航渡期间(大洋 61 航次)用无菌蜀牛瓶采集的  

19 个表层水样(SW1–SW19)，以及在科考作业区

用 Niskin 瓶采集的 5 个 CTD 站位水样(CTD1– 

CTD5) (图 1)。采样点横跨浅海带(水深<200 m)、

半深海带(水深 200–2 000 m)和深海带(水深>     

2 000 m)。每个 CTD 站位采集的水样均包含海洋上
 

 
 

图 1  海水样品站位基本信息 
Figure 1  Basic site information of seawater sample.  



 

 

 

任娜等 | 微生物学报, 2022, 62(1) 377 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

 

层/真光层(从海面到水下 200 m)中的 5 个层次(2、

50、100、150、200 m)，海洋中层(水深 200–1 000 m)

中的 2 个层次(500 m 和 1 000 m)和海洋深层(水深  

1 000–4 000 m)中的 1 个层次(1 500 m)。 

1.1.2  培养基 

(1) PDA 培养基：200 g 去皮马铃薯，切成

1 cm3 小块，加入 800 mL 蒸馏水煮沸 10 min 至

马铃薯块熟而不烂，过滤收集滤液，加入 20 g

葡萄糖和 15.0 g 琼脂后，用陈海水定容至     

1 000 mL，121 °C 灭菌 20 min。补加终浓度为

50 mg/L 氯霉素和 10 mg/L 链霉素。 

(2) LB 培养基(g/L)：蛋白胨 10，酵母粉 5，

氯化钠 10，琼脂 15.0，蒸馏水定容至 1 000 mL，

121 °C 灭菌 20 min。 

(3) 2216 培养基(g/L)：蛋白胨 5，酵母粉 1，

磷酸铁 0.01，琼脂 15.0，陈海水:人工海水:蒸馏

水=2:1:1 定容至 1 000 mL，121 °C 灭菌 20 min。 

1.1.3  靶细菌 

购自海洋微生物菌种保藏中心(Marine Culture 

Collection of China, MCCC)的金黄色葡萄球菌

(Staphylococcus aureus) MCCC1A0646；本实验室保

藏的杀香鱼假单胞菌(Pseudomonas plecoglossicida) 

NB2011 和哈维氏弧菌(Vibrio harveyi) Zj2008；浙江

万里学院徐洁皓博士惠赠的嗜水气单胞菌

(Aeromonas hydrophila) T4；购自中国普通微生物菌

种保藏管理中心 (China General Microbiological 

Culture Collection Center，CGMCC)的副溶血弧菌

(Vibrio parahemolyticus) CGMCC1.1997。 

1.1.4  主要试剂和仪器 

E×Taq 酶、dNTPs Mixture、10×Buffer I 购

自 TaKaRa 公司；蛋白胨、酵母粉购自 OXOID

公司；葡萄糖、真菌 DNA 提取试剂盒购自上海

生 工 生 物 工 程 有 限 公 司 ； 核 酸 提 取 仪 为

Tissuelyser LT 公司产品。 

1.2  真菌的分离纯化 
样品采集后，于无菌环境将 500 mL 水样抽

滤至聚碳酸脂膜(0.22 µm，Φ47 mm)，待滤膜上

仍保留少量海水时立刻关闭抽滤泵，并用无菌

镊子将湿润的滤膜(含菌面朝上)转移至含氯霉

素和链霉素的 PDA 培养基表面，置于 20 °C 恒

温培养箱培养至膜表面有菌落形成。挑取膜上不

同形态的菌落，用 PDA 平板进行菌株分离纯化。 

1.3  菌株的物种鉴定 
根据菌株的菌落特征，以及菌株的菌丝、孢

子及产孢结构特征对分离纯化的菌株进行排重

后，采用试剂盒结合机械破壁法提取菌株的总

DNA，并使用引物 ITS1 (5ʹ-TCCGTAGGTGAACC 

TGCGG-3ʹ)和 ITS4 (5ʹ-TCCTCCGCTTATTGATA 

TGC-3ʹ) PCR 扩增 ITS 基因序列[15]。PCR 反应体

系(25.0 µL)含上、下游引物各 0.5 µL (10 µmol/L)，

10×buffer I 2.5 μL ， dNTPs Mixture 2.0 μL       

(2.5 mmol/L)，E×Taq 酶 0.25 μL (5 U/μL)，DNA

模板 1.0 μL，ddH2O 18.25 μL。PCR 扩增反应条件

为：95 °C 5 min；95 °C 45 s，47 °C 45 s，72 °C     

2 min，35 个循环；72 °C 10 min。PCR 产物经琼

脂糖凝胶电泳检测后，送至北京擎科新业生物技

术有限公司进行单向测序。采用 Chromas 软件对

测序获得的 ITS 基因序列进行分析，去除质量不

佳的测序碱基后，将获得的有效序列提交至

GenBank 数据库中进行在线 BLAST 比对。下载与

对比菌株 ITS 基因序列同源性最高的模式菌株的

ITS 基因序列，将所有测序菌株及其最相近的模式

菌株的 ITS 基因序列整合到一个 Fasta 文件，将

Fasta 文件导入到 MEGA 7.0 软件中，由 Clustal W

程序对序列进行人工校正及比对分析，然后基于

MEGA 7.0 软件中的邻接法(NJ)构建系统发育树。 

1.4  抑菌菌株筛选 
本实验通过固体平板法测定形态排重后所

获真菌菌株的抑菌活性。将保存于甘油管中的

靶细菌接种至新鲜的 LB/2216 培养基上活化，

37 °C 培养 18 h。将平板上的单菌落接种到试  
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管中培养一段时间后，调整菌悬液的浓度为  

107 CFU/mL。取 2 mL 菌悬液覆盖 PDA 培养基

30 s 后弃去未被吸收的菌液。将分离的真菌在

PDA 平板上活化至成熟单菌落，用打孔器制备

成 6 mm 直径的菌饼接种于靶细菌平板上，

20 °C 共培养 4–5 d，观察结果并测量抑菌圈直

径。每个样本设置 2 个平行重复，结果取其平

均值。 

2  结果与分析 

2.1  可培养真菌的多样性分析 
本实验从 54 份海水样品中分离纯化获得

548 株真菌，根据形态学排重结果，选取其中

菌落形态各异的 85 株菌株进行了 ITS 基因序列

扩增与测序 (GenBank 登录号为 MW856691– 

MW856775)。ITS 基因序列一致性比对结果显

示，只有 3 株真菌 ITS 基因序列与数据库中真

菌 模 式 菌 株 ITS 序 列 的 一 致 性 ＜ 97% 

(93.4%–94.9%)，应代表新的分类单元。其余  

82 株真菌的 ITS 基因序列与数据库中已有真菌

的 ITS 序列的一致性>97% (位于 97.7%–100%   

之间)。基于 ITS 基因序列同源比对分析结果，

548 株真菌分属于子囊菌门(Ascomycota)和担子

菌门(Basidiomycota)中的 24 个属(表 1)，其中隶 

表 1  可培养真菌的分布及分离株数 
Table 1  The distribution and number of isolates of culturable fungi  
Family Genus Species* Isolate 

Sporidiobolaceae Rhodotorula diobovata (99.57%–100%), mucilaginosa (100%), taiwanensis (100%) 39 

Aspergillaceae 
Aspergillus versicolor (100%), pachycaulis (100%), sydowii (100%) 35 

Penicillium 
griseofulvum (100%), oxalicum (100%), rubens (100%), chrysogenum 
(100%) 

50 

Trichocomaceae Talaromyces variabilis (98.29%), juglandicola (98.08%) 16 

Herpotrichiellaceae Exophiala xenobiotica (98.38%–100%), equina (99.77%) 74 

Cystobasidiaceae Cystobasidium 
pinicola (97.82%), calyptogenae (99.8%), benthicum (99.8%–100%), 
minutum (100%) 

45 

Ustilaginaceae Pseudozyma rugulosus (98.45%), aphidis (99.83%) 17 

Nigrogranaceae Nigrograna mackinnonii (98.74%) 1 

Periconiaceae Periconia submersa (94.89%) 4 

Pleosporaceae Alternaria alstroemeriae (100%) 12 

Didymellaceae Didymella gardeniae (100%) 14 

Cucurbitariaceae Neocucurbitaria irregularis (98.18%) 1 

Cladosporiaceae Cladosporium 
phaenocomae (100%), sphaerospermum (100%), puyae (100%), 
chasmanthicola (99.8%–100%), halotolerans (99.74%–100%), 
oxysporum (100%) 

68 

Teratosphaeriaceae Hortaea werneckii (97.68%) 20 

Mycosphaerellaceae Phaeophleospora hymenocallidicola (100%) 4 

Sporocadaceae Pestalotiopsis rhododendri (99.8%) 14 

Cordycipitaceae 
Simplicillium cylindrosporum (98.61%) 68 

Lecanicillium kalimantanense (93.63%) 8 

Chaetomiaceae 

Botryotrichum verrucosum (99.31%) 5 

Chaetomium globosum (99.5%–100%), nepalense (99.04%), subaffine (100%) 12 

Dichotomopilus funicola (100%) 1 

Nectriaceae 
Fusarium concentricum (99.71%–99.76%) 23 

Thyronectria caudata (93.66%) 3 

Bionectriaceae Clonostachys eriocamporesii (99.75%) 14 

*: The number in brackets is the highest homology between the ITS gene sequence of the isolated strain and the ITS gene of 
the type fungus. 
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属于外瓶霉属(Exophiala)的菌株数量最多(74 株)，

其次为枝孢属(Cladosporium；68 株)和拟青霉属

(Simplicillium；68 株)，而隶属于 Dichotomopilus

属(1 株)、Nigrograna 属(1 株)和 Neocucurbitaria

属(1 株)的菌株数量最少。 

2.2  可培养真菌的系统发育分析 
基于 ITS基因序列构建的系统发育树显示，

548 株真菌隶属于 2 门 6 纲 11 目 19 科 24 属 44 种

( 图 2–5) 。 在 纲 水 平 上 ， 座 囊 菌 纲

(Dothideomycetes)包含的种的数量最多(13 个，

占 29.5%)，其次为粪壳菌纲(Sordariomycetes；

11 个，占 25%)和散囊菌纲(Eurotiomycetes；   

11 个，占 25%)，而黑粉菌纲(Ustilaginomycetes)

包含的种数量最少(2 个，占 4.5%)。 

 

 
 

图 2  隶属于粪壳菌纲 11 个种真菌的 ITS rDNA 基因序列系统发育树 
Figure 2  Neighbour-joining (NJ) tree for 11 species in Sordariomycetes based on ITS rDNA sequences. 
Numbers in the bracket represent the number of isolated fungal strains. 
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图 3  隶属于座囊菌纲 13 个种真菌的 ITS rDNA 基因序列系统发育树 
Figure 3  Neighbour-joining (NJ) tree for 13 species in Dothideomycetes based on ITS rDNA sequences. 
Numbers in the bracket represent the number of isolated fungal strains. 
 

2.3  可培养真菌的地理分布模式 
44 个种(含 3 个潜在新分类单元)呈现 5 种

地理分布模式(图 6)，包括：(1) 在浅海带、半

深海带和深海带均有分布的 15 个种，包括聚多

曲 霉 (Aspergillus sydowii) 、 Cystobasidium 

benthicum 、 Cladosporium chamanthicola 、

Clonostachys eriocamporesi 、 耐 盐 枝 孢

(Cladosporium halotolerans) 、 尖 枝 孢

(Cladosporium oxysporum) 、 Cladosporium 

phaenocomae 、 异 物 外 瓶 霉 (Exophiala 

xenobiotica) 、 轮 纹 镰 刀 菌 (Fusarium 

concentricum) 、 产 黄 青 霉 (Penicillium 

chrysogenum)、Rhodotorula diobovata、胶红酵

母 (Rhodotorula mucilaginosa) 、 Rhodotorula 

taiwanensis 、 柱 孢 单 梗 霉 (Simplicillium 

cylindrosporum)和 Talaromyces juglandicola；(2)
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未在浅海带发现的 12 个种，包括 Aspergillus 

pachycaulis 、 Botryotrichum verrucosum 、

Cystobasidium calyptogenae 、 Chaetomium 

globosum 、 微 小 囊 担 菌 (Cystobasidium 

minutum) 、 Chaetomium subaffine 、

Dichotomopilus funicola、Didymella gardeniae、 

 
 

 

 
图 4  隶属于散囊菌纲 11 个种真菌的 ITS rDNA 基因序列系统发育树 
Figure 4  Neighbour-joining (NJ) tree for 11 species in Eurotiomycetes based on ITS rDNA sequences. 
Numbers in the bracket represent the number of isolated fungal strains. 
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图 5  隶属于微球黑粉菌纲、黑粉菌纲和囊担子菌纲 9 个种真菌的 ITS rDNA 基因序列系统发育树 
Figure 5  Neighbour-joining (NJ) tree for 9 species in Microbotryomycetes, Ustilaginomycetes and 
Cystobasidiomycetes based on ITS rDNA sequences. Numbers in the bracket represent the number of isolated 
fungal strains. 
 

Hortaea werneckii 、 产 红 青 霉 (Penicillium 

rubens)、Pseudozyma rugulosus 和 Talaromyces 

variabilis，其中 A. pachycaulis、C. subaffine、

D. funicola 仅在半深海带水样中发现，而 B. 

verrucosum、C. minutum、P. rugulosus 仅在深

海带水样中发现；(3) 仅在浅海带分布的 4 个种

和 1 个潜在新分类单元，包括 Neocucurbitaria 

irregulari、Nigrograna mackinnonii、灰黄青霉

(Penicillium griseofulvum) 、 Pestalotiopsis 

rhododendri 和 Periconia sp.；(4) 存在于浅海带

和半深海带水样中，但未在深海带分布的 5 个

种和 2 个潜在新分类单元，包括杂色曲霉

(Aspergillus versicolor)、Chaetomium nepalense、

球 孢 枝 孢 (Cladosporium sphaerospermum) 、
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Exophiala equina 、 Phaeophleospora 

hymenocallidicola 、 Lecanicillium sp. 和

Thyronectria sp.；(5) 存在于浅海带和深海带水

样中，但未在半深海带分布的 5 个种，包括

Alternaria alstroemeriae、松树生泡囊担孢酵母

(Cystobasidium pinicola)、Cladosporium puyae、

Pseudozyma aphidis 和 草 酸 青 霉 (Penicillium 

oxalicum)。 
 

 

 
 
 
图 6  44 个真菌种的地理分布模式 
Figure 6  Geographical distribution patterns of 44 fungal species. Filled circles indicate that the species was 
isolated from the corresponding seawater samples. 
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2.4  抑菌菌株筛选 
利用固体平板法对隶属于 24 属 44 种的 85 株

代表性真菌进行了抑菌活性测试，发现隶属于

10 属 12 种的真菌对 5 种靶细菌具有不同程度

的抑菌作用 ( 表 2 ) 。菌株 S i m p l i c i l l i u m 

cylindrosporum C3G150-2 不但对 S. aureus 

M C C C 1 A 0 6 4 6 具有强抑菌活性，且对 P . 

plecoglossicida NB2011和 A. hydrophila T4有不

同程度抑菌作用；菌株 Hortaea wernecki i 

C3G1500-4 对 S. aureus MCCC1A0646、P.  

plecoglossicida NB2011和 A. hydrophila T4均有

强 抑 菌 活 性 ， 以 及 对 V. parahemolyticus 

CGMCC 1.1997 和 V. harveyi Zj2008 有较弱抑

菌 活 性 ； 菌 株 Cladosporium halotolerans 

Y6-2BU 和 Didymella gardenia Y27-4a 对 5 株靶

细菌各有不同程度的抑菌活性；其他真菌至少

对 5 种靶细菌中的 1 种有抑菌活性。 

3  讨论与结论 

本文采用膜过滤法，对采集自浅海带、半

深海带和深海带的 54 份海水样品中的真菌进

行了分离培养，共获得真菌菌株 548 株，它们

隶属于 24 个属 44 个种(含 3 个潜在新分类单

元)，呈现出较高的多样性。基于 ITS 基因序列

构建的系统进化树显示，大部分分离菌株与陆

源真菌具有较近的亲缘关系。对本实验所获得

的 44 个种的生态分布模式分析发现，不同种之

间的地理分布模式存在较大差异，主要包括：

(1) 15 个种普遍存在于浅海带、半深海带和深海

带的海水样品中，这暗示这些种已具备了强大

的海洋环境适应能力，它们有可能在不同海域

均广泛存在；(2) 12 个种不存于浅海带海水样品

中，其原因可能是它们是从其他海域传播至此；

(3) 4 个种和 1 个潜在分类单元仅出现于浅海带

水样中，且分离频率较低(表 1)，暗示这些种均

为陆地来源，它们尚没有适应海洋环境，因此

不能在海洋环境中有效扩散；(4) 5 个种和 2 个

潜在新分类单元存在于浅海带和半深海带水

样，但不存在于深海带水样中，这暗示这些种

群已经具备了向深海扩散的能力，但尚不能在 
 

表 2  真菌抑菌菌株筛选实验结果 
Table 2  Screening test results of fungal antimicrobial strains 

Isolates 
Indicator 

1 2 3 4 5 

Pestalotiopsis rhododendri Y5-4aBU + – – – –

Penicillium oxalicum P4-2 ++ – – – –

Alternaria alstroemeriae Y3-4BU + – – – –

Aspergillus pachycaulis C3G1500-13a – ++ – – –

Simplicillium cylindrosporum C3G150-2 +++ ++ + – –

Hortaea werneckii C3G1500-4 +++ +++ +++ + + 

Cladosporium halotolerans C2M100-1 ++ ++ – + + 

Cladosporium phaenocomae C2P1000-2a ++ – – – –

Cladosporium puyae C28Y50-2 – – ++ + + 

Didymella gardeniae Y27-4a ++ + – – + 

Thyronectria sp.Y6-2BU – ++ + – –

Talaromyces variabilis C2P100-3 + – – – –

–: no transparent circle; +: 6≤Φ＜12 mm; ++: 12 mm≤Φ＜18 mm; +++: Φ≥18 mm; Φ: diameter of antimicrobe circle. 1: 

Staphylococcus aureus MCCC1A0646; 2: Pseudomonas plecoglossicida NB2011; 3: Aeromonas hydrophila T4; 4: Vibrio 
parahemolyticus CGMCC1.1997; 5: Vibrio harveyi Zj2008. The results were the average of two replicates. 
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远海环境中有效生存；(5) 5 个种出现于浅海带

和深海带表层海水样品中，甚至某些种还出现

在深海带深海层水样中，但在半深海带样品中

却未能发现它们的踪迹，其中原因可能与半深

海带的采集点和采集的样本数量有关。 

真菌的生态可塑性给海洋真菌的定义提出

了重大挑战[16]。Pang 等[17]提出，海洋真菌是指

那些能够从海洋栖息地中被反复分离的任何真

菌，并且它们能够在海洋环境中生长和/或形成

孢子，或与其他海洋生物存在共生关系，或在

遗传水平上显示出海洋环境适应和进化能力，

或在海洋环境中具有代谢活性。2015 年，Jones

等[18]对海洋真菌进行了整理，统计出隶属于 65 个

目 19 个科 472 个属中的 1 112 个种的海洋真菌，

包括：子囊菌门 (Ascomycota)中的 387 个属  

943 个种、担子菌门(Basidiomycota)中的 43 个

属 96 个种、壶菌门(Chytridiomycota)和相关门

中的 13 属 26 种、接合菌门(Zygomycota)中的 2 属

3 种和芽枝霉门(Blastocladiomycota)中的 1 个属

1 个 种 。 在 科 水 平 上 ， 海 壳 菌 科

(Halosphaeriaceae)是海洋真菌的最大家族，该

科包含 59 个属 141 个种，而假丝酵母属

(Candida)、曲霉属和青霉属则是较大的属，分

别含有 64、47 和 39 个种。以 Jones 等的海洋

真菌统计数据为参考，本文分离获得的 41 个真

菌种(不包含 3 个潜在新分类单元)中有 13 个种

隶 属 于 海 洋 种 ， 它 们 是 C. oxysporum 、        

C. sphaerospermum、A. sydowii、A. versicolor、

P. chrysogenum、P. griseofulvum、P. oxalicum、

R. mucilaginosa、R. cladiensis、C. globosum、

C. benthicum、C. minutum 和 P. aphidis。除上述

13 个海洋真菌种外，本实验室分离获得的    

C. halotolerans 和 H. werneckii 也极有可能是海

洋真菌种，因为近期多个团队在海洋中发现了

这些种群，且这 2 个分离自海洋环境的种均能

产生生物活性物质[19–20]。 

对本实验分离的 41 个种和 3 个潜在新分类

单元的抑菌实验表明，11 个种和 1 个潜在新分

类单元(Thyronectria sp. Y6-2BU)呈现出抑菌活

性 (表 2)，其中分离自远海海水样品中的 S. 

cylindrosporum C3G150-2 和 H. werneckii 

C3G1500-4 不但具有较广的抑菌谱，且均对金

黄色葡萄球菌具有较高的抑菌活性，值得深入

研究。此外，虽然在 13 个海洋种中仅草酸青霉

呈现出抑菌活性，但已有研究表明这些海洋真

菌种中的大部分能产生新颖天然产物。如：分

离自红树林的尖枝孢能产生抑菌活性的大环内

酯类化合物[21]；分离自海洋环境的杂色曲霉能

产生生物碱类、蒽醌类、氧杂蒽酮类、二苯醚

类、核苷衍生物类、内酯类、多肽类、聚酮化

合物类、真菌生物碱类、杂色曲霉素类、萜类、

水硫酚类、二酮哌嗪类、asperversiamides 和

indoloditerpene 等 20 余种结构新颖的化合   

物[22–25]；产黄青霉、灰黄青霉和草酸青霉能产

生戊烯酮衍生物、羟基苯乙酸衍生物、萜烯类、

混源萜类、赤藓糖醇衍生物、聚酮类、二苯甲

酮类、sorbicillinoids、二萜类、多氯取代类固

醇类、黄酮类、chaetoglobosins、桔霉素类似物、

氧杂蒽酮衍生物、二苯醚类、脑苷脂类、苯腙

和喹唑啉衍生物、色酮类、酚醛烯胺类、叠氮

基酮类等二十余种结构新颖的化合物，其中某

些化合物具有抗炎活性、抗病毒活性、DNA 

Topo I 酶抑制活性、抗菌活性、抗真菌活性、

抗细菌群体感应活性和抗肿瘤活性[26–27]；海洋

来源的球毛壳菌能产生白杨素、cytochalasans、

嗜氮酮类化合物、chaetomugilins、溶菌酶和链

球菌球蛋白等生物活性物质；深海沉积物来源

的胶红酵母能高产类胡萝卜素[28]。 

总之，本研究首次大尺度开展了近海及远

海海域海水样品中真菌的分离培养，筛选获得
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44 个真菌种，并分析了所获菌种的地理分布模

式，以及筛选出了多株具有抑菌活性的真菌。

这些研究结果不但加深了我们对海水可培养真

菌多样性的认识，同时也丰富了海洋真菌菌种

资源。 
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