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摘   要：2022 年和 2023 年分别是中国微生物学会成立 70 周年和《微生物学报》创刊 70 周年，

我国原核微生物分类学研究从白手起家、跟踪模仿到逐步走上国际舞台，从跟跑、并跑到整体处

于国际先进行列，部分领域领跑国际同行，并为国际同行提供微生物数据服务，也已走过了 70
个岁月。这些成绩的取得是我国原核微生物分类领域学者几代人努力的结果，是与国家发展、民

族复兴同频共振的结果。特别是近 30 年，我国原核微生物分类无论从理论、方法创新还是新物

种发现方面都取得了令人瞩目的成绩，在国际上的地位和影响力日益提高，已经逐渐成为国际原

核系统分类领域的主导力量。本文本着尊重历史、客观求实的态度梳理了 70 年来我国在细菌和

古菌分类学及相关领域的发展脉络和取得的成绩，并结合该领域最新发展方向进行了展望。 
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Abstract: 2022 and 2023 mark the 70th anniversary of the Chinese Society of Microbiology 
and Acta Microbiaogica Sinica, respectively. China’s prokaryotic microbial taxonomy research 
has gone through 70 years from starting from scratch, tracking and imitating to gradually 
entering the international stage, from following and running to being in the international 
advanced ranks as a whole, leading international counterparts in some fields, and providing 
microbial data services for international counterparts. These achievements are the result of the 
efforts of generations of scholars in the field of prokaryotic microbial taxonomy in China, and 
the result of the resonance of the same frequency with national development and national 
rejuvenation. Especially in the past 30 years, China’s prokaryotic microbial taxonomy has 
made remarkable achievements in terms of theory, method innovation and novel species 
discovery, and its status and influence in the international community have been increasing, 
and it has gradually become the leading force in the field of international prokaryotic 
systematic taxonomy. Based on respecting history and being objective and realistic, this review 
sorts out the development context and achievements of bacteria and archaea taxonomy and 
related fields in China in the past 70 years, and looks forward to the latest development 
direction in this field. 
Keywords: prokaryotic microorganisms; taxonomy; microbial systematics 
 
 

原核微生物一般指无核膜包裹，只存在称作

核区(nuclear region or nuclear area)的裸露 DNA，

也没有线粒体或任何其他膜结合的细胞器的原

始单细胞生物，偶尔有原核微生物为多细胞生

物。原核微生物在没有配子融合的情况下繁殖，

是地球上最早和最原始的生命形式。在三域系统

中原核微生物包括细菌域和古菌域[1]。在过去的

70 年里，我国原核微生物分类学走过了国际微

生物分类学发展的 100 年的历程，从最基础的以

形态和生理生化特征分类为主，到 20 世纪 80 年

代引入化学分类和数值分类方法，90 年代中期

起逐步建立以 16S rRNA 基因系统发育分析为主

线的多相分类体系，发展到现在以基因组水平为

主要分类依据的研究体系。本文以我国原核微生

物分类学技术的发展为线索，梳理了 70 年来我

国学者在原核微生物分类学研究中取得的成绩
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和对微生物学科的贡献，以缅怀纪念前辈，激励

我们踔厉奋发，勇毅前行，以期为原核微生物分

类学未来的发展提供借鉴。 

1  形态和生理生化分类时代 
(20 世纪 80 年代以前) 

1773 年，Müller 首先对微生物进行分类，

直到 19 世纪中后期原核微生物分类尚处于简单

的形态分类阶段[2]。Cohn 纯培养技术的建立帮

助人类开始认识微生物的表型特征。1921 年，

Orla-Jensen 把微生物的生理学特性正式纳入细

菌分类，由此形成了以形态学为基础的微生物表

型分类学的萌芽[3]。真正意义上的原核微生物分类

学则始于 1923 年《伯杰氏鉴定细菌学手册》

(Bergey’s Manual of Determinative Bacteriology)的
发行。 

20 世纪 80 年代之前，我国原核微生物分类

学研究工作主要集中在中国科学院微生物研究

所开展。以形态学特征为主、生理生化特征为辅

的分类研究手段，主要开展了细菌和放线菌的分

类研究，成果主要发表在《科学通报》《微生物

学报》和《微生物学通报》等学术期刊上。放线

菌是原核微生物中形态特征最为丰富的类群，除

细菌形态外，典型的放线菌具有基内菌丝、气生

菌丝和孢子丝的分化，部分放线菌的形态随培养

条件的变化呈现出不同的特征。放线菌的表型分

类历史代表着原核微生物表型分类体系的发展。 
自从 1943 年 Waksman 等从链霉菌中发现链

霉素等具有显著医疗价值的抗生素，抗生素研究

的热潮推动了我国和全世界放线菌分类学的发

展[4]。中国科学院微生物研究所阎逊初院士 1950
年创建了我国放线菌分类学学科[5-6]。1961 年，

从苏联学成归来的阮继生加入了放线菌研究队

伍，他在国内首创性使用电子显微镜观察放线菌

孢子表面形态、“埋片法”观察放线菌菌丝形态，

在国际上首先发现孢子表面结构可用于分类[7]。 
《细菌和放线菌的鉴定》《细菌分类基础》

《链霉菌鉴定手册》和《放线菌分类基础》等译

著和著作是这个时期的代表作，引导着我国原核

微生物分类学在之后半个世纪的发展[8-11]。其中，

《链霉菌鉴定手册》重点关注产生抗生素的链霉

菌(Streptomyces)，将相关资料汇集在一起，提出

以形态和培养特征为主，生理生化特性为辅的分

类原则，将约 800 种链霉菌划分为 14 个类群[12]。 
表型分类学方法体系的建立和微生物资源

应用，为中国原核微生物学分类学的发展奠定了

基础，并对微生物学领域的研究和应用产生了重

要影响。 

2  多相分类方法的建立时代 
(20 世纪 80 年代至 90 年代中期) 

早在 19 世纪，分类学家就已经认识到分类

不能依赖某一项指标。1970 年，美国 Rita Colwell
提出多相分类(polyphasic taxonomy)的概念，利

用了一系列广泛的来自表型和基因型的信息，将

信息从分子特性延伸到生态特征，并将其用于描

述所有分类水平上的分类单元，采用的技术包括

化学分类、数值分类和分子分类等技术[12]。化

学分类法体现了薄层层析和高效液相色谱技术

等化学研究手段在原核微生物分类学中的应用，

数值分类法是计算机科学、生物化学和原核微生

物分类学的结合，分子分类则是分子生物学、遗

传学和计算数学等多学科结合的产物，通过这些

技术方法能获得原核微生物关键的表型、基因型

和系统发育信息。 
Woese 和 Stackebrandt 根据 16S rRNA 相似

性、DNA-rRNA 杂交和 DNA-DNA 杂交的结果，

构建了放线菌与其他微生物之间的系统发育树。
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结果表明，放线菌作为高(G+C)含量、革兰氏阳

性细菌的一个分支，与芽孢杆菌属(Bacillus)、乳

酸杆菌属(Lactobacillus)、链球菌属(Streptococcus)
和梭菌属(Clostridium)构成的梭状菌分支有着共

同的起源，从此放线菌系统学进入了分子分类时

代[13]。菌株基因组(G+C)含量的测定、DNA-DNA 
(rRNA)分子杂交技术以及脉冲凝胶电泳技术在

种属水平上研究细菌、放线菌分类地位是一个强

有力的手段，可以用来解决传统分类方法难以解

决的问题。DNA-DNA 同源性可以揭示种间和种

内的亲源关系，而 DNA-rRNA 杂交在属的水平

上则会发挥更大的作用[14-17]。同时期，基于微生

物大量表型性状相似度比较的数值分类研究方

法也在细菌分类学研究中得到应用。1983 年

Williams 等利用数值分类对放线菌的链霉菌及

相关菌进行了大量的研究，为理清当时链霉菌混

乱的分类系统作出了贡献[18]。 
1990 年，Woese 等通过 rRNA 及 RNA 聚合

酶(RNA polymerase)分子结构特征和序列比较

发现，核苷酸分子的结构和序列比表型更能揭示

生命的进化关系，将地球上的生命分为 3 个基本

类 群 ， 正 式 建 立 了 三 域 分 类 系 统 (the 
three-domain system)，并将生物分类的最高等级

命名为域(domain)，生命三域分别为古菌域、细

菌域和真核生物域，由此开启了原核微生物系统

学的研究序幕[19]。 
20 世纪 80 年代起，在中国科学院微生物研

究所的支持和影响下，国内从事原核微生物分类

研究的队伍迅速壮大，云南大学、河北大学、四

川大学、辽宁大学、广西农学院、中国医学科学

院医学生物技术研究所、中国科学院林业土壤研

究所(现为中国科学院沈阳应用生态研究所)、山

西省微生物所、四川抗生素研究所和福建省微生

物所等逐步成为我国原核微生物分类的重要机

构，但绝大多数成果依然仅限于国内刊物上发

表。中科院微生物所阎逊初院士领导的放线菌分

类研究组，除使用光学显微镜和生理生化实验等

常规方法外，还使用电子显微技术、超薄切片技

术、全细胞和细胞壁的氨基酸和糖组分分析、

DNA 的(G+C)含量测定等化学和分子生物学技

术，开展了大量的研究工作，建立了形态学和化

学特征均区别于放线菌目中已有的 60 多个属的

3 个新属：小链孢菌属(Microstreptospora)、类链

霉 菌 属 (Streptomycoides) 和 异 壁 放 线 菌 属

(Actinoallotaichus)。3 个新属级的放线菌分类单

元的发现与建立，丰富了放线菌分类学的研究内

容[20-22]。这 3 个新属先后在《微生物学报》上发

表后，引起了国内外学者的普遍关注。阮继生通

过化学分类研究，发现原定种名为东方诺卡氏菌

(Nocardia orientalis)等 8 个典型菌株的菌体内没

有枝菌酸，而诺卡氏菌属应该含有枝菌酸，据此

建立了无枝菌酸属(Amycolata)和拟无枝菌酸属

(Amycolatopsis)两个新属，与美、德两国科学家

联名发表。这是国内科学家参与并有单位属名，

且发表在国际公认的权威分类学期刊——国际

细菌系统学杂志(Int. J. Syst. Bacteriol, IJSB)上的

最早记录[23]。阮继生、刘志恒、张利平等将细

胞壁、磷酸类脂、甲基萘醌和枝菌酸等细胞化学

组分分析用于诺卡氏菌形放线菌等类群放线菌

的分类之中，使分类学的内容从表观水平深入到

细胞水平[24-28]。这些方法的建立及应用，代表了

我国原核微生物化学分类时期。1987 年，四川抗

生素研究所胡润茂等在 IJSB 上发表了完全由中国

学者在国内进行研究，并第一个得到国际承认的

放线菌新种天蓝色糖单孢菌(Saccharomonospora 
azurea)[29]；次年，他们又发表了深蓝色糖单孢菌

(Saccharomonospora cyanea)新种[30]。 
1980 年代末至 1990 年代初期，中国科学院

微生物研究所的放线菌分类组重点攻克了 RNA
和 DNA 序列分析技术，建立了将形态、化学分
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类指征及分子分类技术相结合的放线菌分类研

究体系，对云南地区不同环境下的诺卡氏菌形放

线菌、游动放线菌、马杜拉放线菌、嗜盐碱放线

菌及共生固氮弗兰克氏菌进行了分类研究。放线

菌研究在这个阶段成果显著：(1) 完成了弗兰克

氏菌 DNA-DNA 杂交实验，获得了弗兰克氏菌

新基因种[31]、拟诺卡氏菌属及无枝酸菌属及其

相关菌株的限制性酶切片段长度多态型性

(restriction fragment length polymorphism, RFLP)
数据[32]；(2) 掌握了 23S rRNA 序列分析技术，

并依据 23S rRNA 5′末端序列区分析链霉菌属、

小单孢菌属、无枝酸菌属及糖单孢菌属不同属的

种。这种用形态、化学分类指征与 23S rRNA 序

列分析相结合分属种的做法，当时在国内微生物

分类学中尚属首次报道[33-34]；(3) 依据 16S−23S 
rRNA 间隔区大小与序列区分“种”，发现了伊拉

克放线多孢菌 (Actinopolyspora iraqiensis)[35]与

嗜盐拟诺卡氏菌(Nocardiopsis halophila)[36]两个

新种。这些新种均被收录入《伯杰氏系统细菌学

手册》第二版中；(4) 用 16S−23S rRNA 间隔区

鉴定弗兰克氏菌，为国际弗兰克氏菌定种难题

的解决提供了新思路[37]。20 世纪 80 年代中期，

北京农业大学(现中国农业大学)陈文新院士在

国内率先开展了根瘤菌分类研究，1988 年，该

课题组通过对快生大豆根瘤菌进行数值分类建

立了中华根瘤菌属(Sinorhizobium gen. nov.)，将

原费氏根瘤菌(Rhizobium fredii)再分类为费氏中

华根瘤菌(Sinorhizobium fredii)，并描述了新疆中

华根瘤菌新种 (Sinorhizobium xinjiangensis sp. 
nov.)[38]；1995 年，根据系统发育分析证据将椰

毒假单胞菌(Pseudomonas cocovenenans)转入伯

克霍尔德氏菌属(Burkholderia)，作为椰毒伯克霍

尔德氏菌(Burkholderia cocovenenans)新组合[39]。 
甘油二醚是区分细菌和古菌的重要化学分类

指标。正是依据这一古菌特有的细胞膜脂组分，

我国学者发现先期分离鉴定的嗜热嗜酸硫球菌

(Sulfosphaerellus thermoacidphilum)拥有古菌的特

征[40-41]。同样是根据这一重要指标，王大珍描述

了大柴旦盐杆菌(Halobacterium dachaidanensis)和
塘沽盐杆菌(Halobacterium tangguensis) 2 个嗜盐

古菌新种 [42] ，周培瑾描述了产碱嗜盐杆菌

(Halobacterium haloalcaligenum)等古菌新种[43]。这

些研究成果开创了我国学者研究古菌的先河，为

我国后续开展古菌分类学研究奠定了基础。 
1990 年阮继生、刘志恒、梁丽糯、杨德成

主编的《放线菌研究及应用》出版。1992 年    
阎逊初编著的《放线菌的分类与鉴定》出版。

1995 年，姜成林、徐丽华与许宗雄合著的《放

线菌分类学》出版发行。其中，《放线菌的分类

与鉴定》是当时国内外有关放线菌分类研究成果

的总结性专著，书中对当时发表的 60 多属和近

2 000 种进行了归纳整理和分类描述[44]。《乳酸

菌——生物学基础及应用》[45]和《乳酸细菌分类

鉴定及实验方法》[46]较全面介绍乳酸细菌分类、

生理、生态、遗传和应用，对当时最新建立的新

属、新种进行了描述。 
在此期间，陈文新等先后于 1991 年、1995 年

发表了关于华癸根瘤菌(Rhizobium huakuii)和天

山根瘤菌(Rhizobium tianshanense)新物种的研究

结果(表 1)。 
这一时期，随着研究水平提升，我国学者开

始在国际机构中有了任职。例如，中国科学院微

生物研究所宋大康在 20 世纪 80–90 年代担任世

界微生物菌种保藏联盟执行理事、联合国教科文

组织和联合国环境署全球微生物资源中心网络

北京中心主任、联合国教科文组织东南亚地区微

生物和生物技术网络协调委员；宋大康、阎逊初、

阮继生等学者在 1980 年代开始在国际相关学术

机构任职(表 2)，极大地促进了我国微生物分类

学的国际合作。 
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表 1  我国学者于 2000 年以前在 IJSB 上发表学术研究论文情况 
Table 1  Academic research papers published by Chinese scholars on IJSB before 2000 
研究类群 第一作者 第一单位 论文收录信息 
细菌 陈文新(Wenxin Chen) 北京农业大学 IJSB, 1988, 38(4): 392–397 
细菌 陈文新(Wenxin Chen) 北京农业大学 IJSB, 1991, 41: 275–280 
细菌 陈文新(Wenxin Chen) 北京农业大学 IJSB, 1995, 45: 153–159 
细菌 赵乃新(Naixin Zhao) 北京农业大学 IJSB, 1995, 45: 600–603 
细菌 陈文新(Wenxin Chen) 北京农业大学 IJSB, 1997, 47: 870–873 
细菌 谭志远(Zhi-Yuan Tan) 中国农业大学 IJSB, 1997, 47: 874–879 
细菌 谭志远(Zhi-Yuan Tan) 中国农业大学 IJSB, 1999, 49: 1 457–1 469 
细菌 刘洪灿(Hongcan Liu) 中国科学院微生物研究所 IJSB, 2000, 50: 715–719 
古菌 徐毅(Yi Xu) 中国科学院微生物研究所 IJSB, 1999, 49: 261–266 
古菌 辛化伟(Huawei Xin) 中国科学院微生物研究所 IJSEM, 2000, 50: 1 297–1 303 
放线菌 胡润茂(Runmao Hu) 四川抗生素工业研究所 IJSB, 1987, 37: 60–61 
放线菌 胡润茂(Runmao Hu) 四川抗生素工业研究所 IJSB, 1988, 38: 444–446 
放线菌 姜成林(Chenglin Jiang) 云南大学 IJSB, 1991, 41: 526–528 
放线菌 胡润茂(Runmao Hu) 四川抗生素工业研究所 IJSB, 1993, 43: 468–470 
放线菌 周志红(Zhihong Zhou) 中国科学院微生物研究所 IJSB, 1998, 48: 53–58 
放线菌 徐丽华(Lihua Xu) 云南大学 IJSB, 1998, 48: 1 089–1 093 
放线菌 金湘(Xiang Jin) 云南大学 IJSB, 1998, 48: 1 095–1 099 
放线菌 徐丽华(Lihua Xu) 云南大学 IJSB, 1999, 49: 881–886 

 
表 2  中国微生物分类研究工作者在国际原核微生物分类学相关学术组织任职情况 
Table 2  Position of Chinese microbiological taxonomists in international academic organizations related to 
prokaryotic microbiology 
姓名 学术组织名称 职务 任职起止时间 

宋大康 世界微生物菌种保藏联盟 执行理事  1980 年代–1990 年代 
联合国教科文组织和联合国环境署全球微生

物资源中心网络 
北京中心主任 1980 年代–1990 年代 

联合国教科文组织东南亚地区微生物和生物

技术网络协调委员会 
委员 1980 年代–1990 年代 

阎逊初 联合国教科文组织微生物专业小组 成员 1980 年代–1990 年代 
联合国国际细胞研究组织 成员 1980 年代–1990 年代 

阮继生 国际细菌分类委员会放线菌/弗兰克氏分类分

委员会 
委员 1982 年–1990 年代 

陈文新 国际细菌分类委员会根瘤菌/土壤杆菌分类分

委会 
委员 1996 年–2020 年 

 

3  多相分类发展时期(20世纪 90
年代中期至今) 
3.1  全面与国际接轨阶段 

20 世纪 90 年代后期，我国原核微生物分类

各个领域开始与国际接轨采用多相分类技术手

段，并注重将研究成果在国际权威刊物上发表。

这一时期，分子生物学和生物信息学的应用，提

高了原核微生物学分类学的研究水平。1991 年，

云南大学姜成林等在 IJSB 上发表了完全由中国

学者在国内进行的研究，并第一个合格化发表的

放线菌新属——双孢放线菌属(Actinobispora)[47]。
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1993年四川抗生素工业研究所的胡润茂等发表了放

线菌新属——游动四孢菌属(Planotetraspora)[48]。

1998 年，周志红和刘志恒等发表棘孢丝糖多孢

菌(Saccharopolyspora spinosporotrichia)新种[49 ]；

1999 年，姜成林等先后发表了双孢放线菌属

(Actinobispora) 3 个 新 种 、 糖 单 孢 菌 属

(Saccharomonospora) 1 个新种以及链霉菌属

(Streptomyces) 1 个新种相关文章[50]；1997 年，

陈 文 新 院 士 等 发 表 海 南 根 瘤 菌 (Rhizobium 
hainanense) 新 种 及 天 山 中 慢 生 根 瘤 菌

(Mesorhizobium tianshanense)与相关根瘤菌的系

统发育和遗传关系研究成果[51]。1999 年中科院

微生物所周培瑾课题组基于分离自西藏班戈湖

的菌株 A33 和 GA33 建立了盐碱红菌属

(Natronorubrum) 并 描 述 了 班 戈 盐 碱 红 菌

(Natronorubrum bangense) 和 西 藏 盐 碱 红 菌

(Natronorubrum tibetense)[52]，这是我国研究者首

次在国际微生物分类学权威期刊上发表嗜盐古

菌新分类单元。2000 年，该团队又描述了来自

艾丁湖的古菌新种——多形钠线菌(Natrinema 
versiforme)和来自南极样品的一个嗜冷细菌新

种——南极微球菌(Micrococcus antarcticus)[53]。

上述研究成果均发表在国际原核微生物分类权

威期刊 IJSB 上。至此，我国放线菌、细菌和古

菌分类全部登上国际舞台(表 1)。该时期，阮继

生和陈文新院士于 1996 年受邀担任国际细菌分

类学委会委员。 

3.2  迅速发展、迎头赶上、跨越赶超阶段 
进入新千年 2000 年，International Journal of 

Systematic Bacteriology (IJSB) 更 名 为

International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology (IJSEM)。我国原  

核微生物分类学研究迎来了百花齐放的时代，

专业人才队伍力量日渐强大，技术、方法推陈

出新。 

随着我国国力日趋强大，微生物分类学研

究受到重视，国家层面的一系列相关举措和国

家发展的需求牵引，进一步助推微生物分类学

的发展，我国原核微生物分类学赢得了千载难

逢的发展机遇。这一时期我国在分类方法方面

与国际同行差距迅速缩小，由跟跑到并跑，并

在新物种发现等领域逐渐领先全球，发现的原

核微生物、尤其是放线菌和古菌新分类单元的

数量迅速增加。2003 年，我国机构在 IJSEM

上发表论文 17 篇，排名全球第六，一年在

IJSEM 发表的论文数量仅比 2000 年及以前在

IJSB 及 IJSEM 发表的论文数量总和少 1 篇；

2003−2012 年 10 年间，在国际公认的分类学最

权威期刊 IJSEM 杂志上发表的放线菌新物种

256 个，占全世界发表新物种数量的 1/4 强。从

2009年我国机构在 IJSEM上年发表的论文数量

首次达到全球各国第一位起，此顶桂冠从未旁

落。根据 LPSN 统计，2010–2022 年间，我国学

者合格化发表的新分类单元数量稳居世界第一

(图 1)，我国在原核微生物分类上的整体优势明

显。截至 2022 年底，我国学者先后描述了 199

个古菌新种，占现有古菌物种(640 个种)的 31% 

(LPSN, https://lpsn.dsmz.de)。在此期间，以李文

均、杜宗军、崔恒林、许学伟等为代表的一代

具有较强国际影响的中青年微生物分类学家迅

速成长起来，并在国际学术组织、国际学术期

刊中担任职务(表 3)，李文均和老一辈放线菌

分类学家阮继生、刘志恒先后斩获国际原核微

生物分类学领域的斯克尔曼奖和伯杰氏奖章

(表 4)。由于在微生物分类学研究的成就，陈

文新、陶天申、刘志恒、黄英、陈文峰和李文

均、崔晓龙、唐蜀昆、职晓阳等受邀请参加撰

写《伯杰氏系统细菌学手册》(第二版)中的相

关章节。 
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图 1  2010–2022 年世界主要国家发表的原核微生物新分类单元数量排名 
Figure 1  Ranking of new taxonomic units of prokaryotic microorganisms published by major countries in the 
world from 2010 to 2022. 

 

表 3  21 世纪以来中国微生物分类研究工作者在国际原核微生物分类学相关学术组织及学术期刊任职情况 
Table 3  Positions of Chinese microbiological taxonomists in international academic organizations and 
journals related to taxonomy of prokaryotic microorganisms since the 21st century 
姓名 学术组织/学术期刊名称 职务 期限 
马俊才 世界微生物菌种保藏联合会 国际执委 2004 年至今 

世界微生物数据中心 主任 2010 年至今 
许学伟 国际原核微生物系统学委员会盐单胞菌分类分委会 委员 2016 年 5 月至今 
崔恒林 国际原核微生物系统学委员会嗜盐古菌分类分委会 委员，副秘书 2016 年 5 月至今 
黄英 国际原核微生物系统学委员会链霉菌分类分委会 委员 2008 年 5 月至今 
韦革宏 国际原核微生物系统学委员会根瘤菌与土壤杆菌分类分委会 委员 2008 年 12 月至今 
田长富 国际原核微生物系统学委员会根瘤菌与土壤杆菌分类分委会 委员 2016 年 1 月至今 
李文均 
 

国际原核微生物系统学委员会微球菌分类分委会 
伯杰氏国际系统微生物学会 

委员 
委员及秘书长 

2008 年 10 月至今 
2018 年 4 月至今 

国际原核微生物系统学委员会 国际执委 2017 年 7 月–2020 年 12 月 
国际原核微生物系统学委员会  国际委员 2021 年 1 月至今 

许学伟 International Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology 副主编 2013 年 10 月至今 
Frontiers in Marine Science 副主编 2014 年 2 月至今 

吴月红 International Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology 副主编 2019 年 6 月至今 
李文均 International Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology 副主编 2020 年 5 月至今 

Antonie van Leeuwenhoek 副主编 2020 年 10 月至今 
Microbiome 副主编 2022 年 3 月至今 
Environmental Microbiome 副主编 2022 年 3 月至今 
Archives of Microbiology 副主编 2022 年 10 月至今 
Syst Appl Microbiol 编委 2023 年 1 月至今 

张玉琴 International Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology 副主编 2021 年 8 月至今 
Frontiers in Microbiology 副主编 2022 年 10 月至今 
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表 4  21 世纪以来中国微生物分类研究工作者在国际原核微生物分类学相关领域获奖情况 
Table 4  Awards of Chinese microbiological taxonomists in relevant fields of international prokaryotic 
microbiology since the 21st century 
获奖人及所属机构 所获奖项 获奖时间 获奖事由 颁奖地点、会议 颁奖人及职务 
李文均，云南大学 斯克尔曼奖 2007 年 10 月 表彰他在微生物分类

学、尤其是在极端环

境下的放线菌系统学

方面的突出成就 

德国 Goslar 市，第十一届

世界培养物保藏联盟大会 
WFCC 主席 
D. Smith 博士 

阮继生教授、刘志恒教

授，中国科学院微生物

研究所 

伯杰氏奖章 2011 年 5 月 奖励他们对微生物系

统学的卓越贡献 
中国北京，伯杰氏国际微

生物系统学学会(BISMiS)
成立大会闭幕式上 

伯杰氏基金会主

席 Michael 
Goodfellow 教授 

 

4  项目和平台建设 
从上述历史可以看出近 30 年是我国原核微

生物分类走上国际舞台、迅速发展的关键时期，

其中，这和国家在项目和平台建设方面给予该学

科的大力扶持和支持是密不可分的。 

4.1  项目驱动的学科发展和分类学人才

培养 
20 世纪 80 年代中后期，多个科研院所和高

校开展了多种环境下特色微生物资源研究，助力

推进了原核微生物分类学的发展。1990 年 4 月

论证通过的国家自然科学基金委微生物学科第

一个重大项目——“云南放线菌生态分布及其资

源前期开发”，则是我国对一个省的微生物资源

进行大规模研究与开发的第一个，也是迄今为止

唯一的重大计划，是我国放线菌资源研究历史上

的一个重要里程碑。云南大学的姜成林、徐丽华

等分别开展了嗜热、嗜酸、嗜冷和嗜盐碱等极端

环境放线菌分类学研究；河北大学的宋尚直、张

利平等分别开展的嗜盐碱放线菌、弗兰克氏菌以

及链孢囊放线菌分类研究；四川抗生素研究所胡

润茂等开展了糖单孢菌、游动放线菌等稀有放线

菌的分类研究；福建微生物研究所程元荣等开展

了小单孢菌资源及分类研究；中国科学院沈阳应

用生态研究所在弗兰克氏菌的多样性及分类研

究方面均取得较好的进展。在老一辈分类学家

的培养下，经过多年的积累沉淀，2000 年之后，

我国原核微生物分类人才迅速成长，以李文均、

许学伟等为代表的一代中青年原核微生物分类

学者逐步走上国际舞台，相关内容已经在 3.2 节

论述，并将在本文第 5、6 节结合各团队工作进

一步论述。 

4.2  国家菌种资源库(国家微生物资源平台)
的建设与运行 

根据《国家中长期科学和技术发展规划》和

《 国 家 科 技 基 础 条 件 平 台 建 设 纲 要

(2004–2010)》，国家科技基础条件平台建设于

2003 年全面启动。国家微生物资源平台建设工

作分别以中国农业、医学、药用、工业、兽医、

普通、林业、典型培养物和海洋 9 个国家专业微

生物菌种管理保藏中心为核心单位，覆盖全国

24 个省市，在不同领域内组织资源优势单位  
103 家进行资源的标准制定，开展微生物资源的

整理整合。国家微生物资源平台于 2011 年 11 月

由科技部、财政部认定通过，是首批认定的    
23 个国家科技基础条件平台之一，成为保证国

家微生物资源库藏安全的重要载体。2019 年，

科技部、财政部正式发布科技资源共享服务平台

优化调整名单，国家微生物资源平台优化调整为

国家菌种资源库 (National Microbial Resource 
Center, NMRC)。 

国家微生物资源共享服务平台以 9 个国家
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级菌种保藏管理中心为核心，通过平台门户网站

(http://www.nimr.org.cn/)以及 9 个国家级菌保中

心各自的门户网站开展对外共享服务(表 5)。截至

2019 年底，平台库藏资源总量达 259 333 株，备

份 350 余万份，分属于 2 484 属，13 373 种。其

中对外可共享量达 160 200 株，占国内可共享菌

种总量的 80%以上。 
2009–2022 年期间，以国家微生物资源共

享服务平台的运行服务为核心，先后在北京、

大庆、兰州等地举办了 13 届学术研讨会，为我

国从事原核微生物分类研究工作者提供了专业

学术交流平台，推动了原核微生物分类研究工

作的进程。 

4.3  WDCM 落户北京及 WDCM 发起的

GCM2.0 万种模式微生物基因组测序计划 
随着我国微生物分类学国际影响力日益扩

大， 2010 年，世界微生物数据中心 (World 

Microbial Data Center, WDCM)落户中国科学院

微生物研究所，这是我国生命科学领域的第一个

世界数据中心。世界微生物数据中心由世界菌种

保藏联盟在 20 世纪 60 年代建立，是全球微生物

领域最重要的实物资源数据平台。中国第一次作

为世界微生物数据中心的主持单位，引领世界微

生物资源的信息化发展，是国际社会对我国的充

分信任。现代生物科技的迅速发展使微生物及其

基因资源数据正呈现爆炸性增长。海量数据的整

理整合和开放共享对于微生物资源的研究和利

用至关重要。 
中科院微生物研究所以 WDCM 为平台，通

过 倡 导 全 球 微 生 物 菌 种 保 藏 目 录 (Global 
Catalogue of Microorganisms, GCM)旨在为分散 
于全球各个保藏中心和科学家手中宝贵的微生

物资源提供一个全球统一的数据仓库，并以统一

数据门户的形式，对全世界科技界和产业界提供 
 

表 5  国家微生物资源共享服务平台及其 9 家可对外共享的资源保藏机构门户网站 
Table 5  National microbiological resource sharing service platform and its portal websites of 9 resource 
preservation institutions that can be shared externally 
机构名称 依托单位 库藏资源量(株) 可共享量(株) 共享服务网站信息 
国家微生物资源共享服务平台 中国农科院农业资源与农

业区划研究所 
259 333 160 200 http://www.nimr.org.cn/ 

中国农业微生物菌种保藏管理

中心(ACCC) 
中国农科院农业资源与农

业区划研究所 
18 495 18 041 http://www.accc.org.cn/ 

中国医学细菌保藏管理中心

(CMCC) 
中国食品药品检定研究院 11 113 9 287 http://www.cmccb.org.cn/ 

中国药学微生物菌种保藏管理

中心(CPCC) 
中国医科院医药生物技术

研究所 
54 477 10 486 http://www.cpcc.ac.cn/ 

中国工业微生物菌种保藏管理

中心(CICC) 
中国食品发酵工业研究院

有限公司 
12 757 12 757 http://www.china-cicc.org/ 

中国兽医微生物菌种保藏管理

中心(CVCC) 
中国兽医药品监察所 8 346 8 346 http://www.cvcc.org.cn/ 

中国普通微生物菌种保藏管理

中心(CGMCC) 
中国科学院微生物研究所 68 400 24 055 http://www.cgmcc.net/ 

中国林业微生物菌种保藏管理

中心(CFCC) 
中国林科院森林生态环境

与保护研究所 
19 582 19 007 http://www.cfcc-caf.org.cn/ 

中国典型培养物保藏管理中心

(CCTCC) 
武汉大学 38 642 30 700 http://www.cctcc.org/ 

中国海洋微生物菌种保藏管理

中心(MCCC) 
国家海洋局第三海洋研究所 27 521 27 521 http://www.mccc.org.cn/ 
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微生物菌种资源的信息服务。目前已经有来自美

国、法国、德国和荷兰等 50 个国家和地区的 133 个

微生物资源保藏机构正式参加这一计划。 
2017 年，WDCM 和中国科学院微生物研究

所牵头，并联合 12 个国家的微生物资源保藏中

心发起 GCM2.0 项目，计划建立覆盖超过 20 个

国家的 30 个主要保藏中心的微生物资源基因

组测序和功能挖掘合作网络，预计完成超过   
10 000 株的微生物模式菌株基因组测序。 

2019 年 3 月 5 日，WDCM 与《国际系统与

进化微生物学杂志》(IJSEM)和《伯杰氏系统细

菌 学 手 册 》 (Bergey’s Manual of Systematic 
Bacteriology)的管理机构伯杰氏手册基金会

(Bergey’s Manual Trust)在中国科学院微生物研

究所正式签署合作协议。WDCM 将在全球微生

物模式菌株基因组测序计划(GCM2.0)的框架内

与 IJSEM 和伯杰氏手册基金会开展密切合作。 
在实现国家各项规划项目中，原核微生物分

类学方法体系得以完善，研究成果斐然。除了普

通细菌和放线菌之外，长期以来，粘细菌的研究

受限于菌株的纯化和培养。21 世纪以来，山东

大学李越中课题组经过不懈努力，建立起了我

国目前最大的粘细菌资源菌库，创立粘细菌研

究的基础和技术平台，对粘细菌资源进行了系

统的研究。 

5  分类体系和方法研究 
微生物分类学研究的终极目标是建立一个

反映微生物进化的自然分类系统，而科学合理的

分类方法是实现这一目标的重要保障。我国原核

微生物分类工作者在始终不忘初心，在向着这一

目标努力。 

5.1  六界系统的提出 
早在以经典的形态和生理生化特征为主的

学习模仿阶段，著名的细菌分类学家王大耜先生

就在 1977 年出版的《细菌分类基础》中在魏特

克五界系统之下增加了病毒界，建立了六界系

统，这一观点曾广泛传播，为众多研究者所接受，

并写入多部高校《微生物学》教材之中[6]。 

5.2  分类研究方法的整理与系统化 
2001 年，东秀珠等在《一般细菌常用鉴定

方法》(1978)一书的基础上编写的《常见细菌鉴

定手册》汇集了细菌分类研究的基本方法。2007
年，徐丽华、李文均、刘志恒、姜成林等组织国

内的相关同行出版了《放线菌系统学——原理、

方法及实践》一书，根据作者和国际同行的最新

研究成果，以分子系统学为重点，全面论述现代

放线菌系统分类学的发展简史、基本原理、分类

系统，介绍目、科、属和每个属有效发表的种及

其原始文献；并根据作者长期从事放线菌分类研

究和教学所取得的新进展和新经验，结合我国的

国情，详细论述放线菌分类程序和实验方法。另

外，他们还对放线菌分类学存在的问题及值得研

究的问题进行了探讨。2011 年，由中国科学院

微生物研究所阮继生、黄英作为主编出版的《放

线菌快速鉴定与系统分类》一书，对稀有放线菌

进行属的识别，DNA 探针快速鉴定属，放线菌

分类研究入门与 DNA 多位点序列、极端放线菌、

植物内生放线菌与海洋放线菌资源的分布与分

离进行了介绍，对目前国际放线菌系统分类的新

成果，科、属、种均有详细介绍。 

5.3  分类方法与技术创新 
20 世纪 90 年代末，依据 16S rRNA 序列分

析重新定义了原核微生物分类系统。据此，在

2001–2012 年间出版的《伯杰氏系统细菌学手

册》(Bergey’s Manual of Systematic Bacteriology)
第二版中，原核微生物分类从传统的基于表型的

分类过渡到基于 16S rRNA的系统进化分析的多

相分类学框架。但是，由于 16S rRNA 基因的高

序列保守性，多相分类进行属级以上分类单元的
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层级分类中发挥着重要的指示性作用，而种和亚

种水平的划分常常指示性不足。 
全基因组包含了生物全部的遗传信息，其内

涵远远丰富于 16S rRNA 序列，所以分析全基因

组数据能够更加准确与细致地研究物种的演化

与分类。2003 年，郝柏林院士所带领的团队，

提出了基于全基因组的亲缘关系与分类研究方

法——组分矢量构树法(CVTree)，目前已更新至

CVTree3[54]。2001 年，我国独立完成了第一个古

菌 腾 冲 热 厌 氧 杆 菌 (Thermoanaerobacter 
tengcongensis)基因组序列测定，标志着古菌资源

发掘与分类学研究进入了快车道。 
2008 年，黄英课题组率先将多基因位点序

列分析法(multilocus sequence analysis, MLSA)
成功用于链霉菌属灰色链霉菌进化分支的分类，

将 6个编码蛋白质的管家基因(atpD，gyrB，recA，

rpoB，trpB 和 16S rRNA)串联用于链霉菌属的分

类学研究，进一步完善了链霉菌属的系统分类研

究体系，避免单独使用 16S rRNA 基因反映细菌

菌株间的亲缘关系可能会导致的偏差和误导[55]；

云南大学唐蜀昆等又先后发展了细胞壁氨基酸、

糖组分定量分析方法、细胞膜复杂醌组分的定量

检测 APPI-LC-MS 新方法，使得多相分类中化学

特征的描述进入精确定量时代[56-57]。 

5.4  放线菌纲分类系统的建立和更新修订 
放线菌是革兰氏阳性、高(G+C)的细菌，因

其产抗生素及广泛的生物活性一直受到人们的

注重，放线菌也一直是国际原核微生物分类领域

研究最活跃的类群之一，其分类系统也不断被修

改与完善。2009 年，职晓阳等根据 2 600 多条放

线菌 16S rRNA 基因序列特征性核苷酸数据，通

过全面的系统发育分析(包括基因组多基因序列

分析)，提出了放线菌纲(Actinobactria)各高级分

类单元系统进化的新思路，并对各高级分类单元

进行了较为全面的描述；对一些尚未能明确分类

地位或者经分析后发现有问题的类群进行了重

新定位和修订，建议了 2 个新亚目、4 个新科[58]。

该研究论文累计被引已达 620 次，连续多年位居

WOS 高被引论文，研究成果被《伯杰氏系统细

菌学手册》第二版第 5 卷——放线菌卷作为分类

路线图所采用。 
随着微生物基因组测序的普及化，以基因组

信息为主要判定指标的原核微生物分类学提速发

展，微生物分类已经进入了组学时代。自 2018 年

1 月开始，IJSEM 要求新种的发布需要提供基因

组测序数据。这一规则下，以 16S rRNA 基因序

列为提示、结合全基因组核苷酸一致性比较以及

发育分析为区分原核微生物物种依据的多相分

类流程已成为公认的原核微生物分类研究程序。

在此背景下，2020 年，李文均教授团队根据 16S 

rRNA基因系统发育分析和系统发育基因组分析

结果对放线菌门高等级分类进行了更新，将放线

菌门 425 个合格化描述的属分为 6 个纲。46 个目

和 79 个科，其中包括 16 个新目和 10 个新科，

并将放线菌纲的拉丁文由原来的 Actinobacteria

修订为合乎 ICNP 2019 Rule 8 命名法规的

Actinomycetia，模式属为放线菌属(Actinomyces)[59]。 

6  原核微生物分类面临的新问

题与机遇 
6.1  未培养微生物分类 

借助单扩增基因组(single amplification of 
the genome, SAGs) 和宏基因组组装基因组

(metagenomic assembly genome, MAGs)技术，未

培养微生物分类学已经成为国际上新的研究热

点，未培养古菌和细菌发现数量激增。我国学者

在相关领域也取得了令人瞩目的成绩，李猛课题

组拓展了人们对 Asgard 古菌的认知，描述了 6 个 
门 ， 包 括 较 为 原 始 的 悟 空 古 菌 门 (Ca. 
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Wukongarchaeota)[49]；肖湘和王凤平团队先后建

立了哪吒古菌门(Ca. Nezhaarchaeota)和女娲古

菌目(Ca. Nuwarchaeales)[50-51]；李文均团队建立

了属于纳米嗜盐古菌门(Ca. Nanohaloarchaeota
的一个新目 Ca. Nucleotidisoterales[52]；向华课题

组 建 立 了 Ca. Nanoanaerosalinaceae 和 Ca. 
Nanohalalkaliarchaeaceae[53]，这是我国学者在免

培养古菌分类学研究领域的重大突破。 
2015 年在线公布的 2008 年修订版《国际原

核微生物命名法规》(ICNP)综合考虑近年未培养

微生物研究的巨大进展，增列了附录 11 暂定状

态(Appendix11.The Provisional Status Candidatus)，
并于 2019 年 1 月以专刊形式出版。但是，很多

科学家认为由于 ICNP 只承认培养物为“模式材

料”(type material)，从而阻止了未培养微生物的

命名。 

6.2  关于门等级命名法规的执行及其导向 
2015 年，国际原核微生物系统学委员会

(International Committee on Systematics of 
Prokaryotes, ICSP)在官方期刊 IJSEM 上发表论

文，提议将“门”纳入原核微生物的命名法规中，

并建立一个新系统。几经修改，2021 年 2 月，

改名问题被提交给委员会投票，最终以 19:2 获

得通过。2021 年 2 月，ICSP 投票决定在将来的

ICNP 中对 rules 5b、8、15 和 22 进行修订，加

入门等级的命名规则，并正式在 IJSEM 上合格化

了 42 个基于属模式的门的名称及正式描述[60]。

这是原核生物改名的重大尝试，这一变化正标志

着科学家们对微生物的理解不断进步。经过梳理

不难发现，这次命名规则的变化和 42 个门名称

的正式确立实际上是顺应基因组分类潮流的必

然结果，传统的微生物分类标准已经过时，原核

微生物分类学的未来道路漫漫。 

7  展望 
回顾原核微生物分类学研究发展历史，在国

际微生物分类发展的大事件中，我国从 1980 年

代之前的跟跑到 2000 年以后的并跑乃至领跑，

我国微生物学家们在分类学方面取得了很多突

破性进展，为我国的微生物学科建立了良好的基

础。他们在该领域内开展了大量的研究，提出了

许多新的分类学方法，发现了大量新物种，并为

原核微生物学研究和应用发展做出了重要贡献。 
上述成绩的取得得益于在 2000 年之后的十

余年里，原核微生物分类学一直是国家自然科学

基金的优先资助领域。但是，随着原核微生物分

类学逐渐被排除出国家自然科学基金的优先资

助领域，以及国内科研评价体系给分类学工作者

带来的巨大压力，纯粹的分类学研究已经没有生

存空间。这是一个机遇与风险并存的时代，原核

微生物分类学要想赢得发展空间，必须与资源、

生态、医药等国家战略发展需求相结合。高通量

测序、高性能计算等生物信息技术的快速发展使

基因组测序成为可培养和未培养原核微生物分

类学框架的基础，组学时代及后组学时代多组学

技术逐渐应用于原核微生物分类学研究。如果能

将这些新技术广泛应用，并将分类学研究与国家

重大需求的紧密结合，把握好机会，我国原核微

生物分类学研究必将二次腾飞，取得更大成绩。 
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