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摘要：【目的】认识和了解硝尔库勒湖可培养放线菌的多样性、功能酶和抗细菌活性特点，为今后的开

发和利用奠定基础。【方法】应用可培养技术和基于 16S rRNA 基因序列的系统发育分析硝尔库勒盐湖

沉积物中放线菌的多样性。常规方法检测样品成分因子，并筛选了嗜盐放线菌的蛋白酶、淀粉酶和酯酶

活性；抑菌圈法检测放线菌新种的抗细菌活性。【结果】分离获得了 51 个 OTUs，分属于 24 个不同的

属，其中 15 个 OTUs 代表了放线菌新种；链霉菌属是优势菌属，占全部分离菌株数量的 16.25%。硝尔

库勒湖放线菌类群数量一定程度上受样品成分因子的协同影响。代表新种的菌株展示了良好的功能酶活

性和抗细菌活性，其中代表链霉菌新种的菌株 XHU5011 不仅具有多种酶活性，而且具有强大的抗金黄

葡萄球菌、耻垢分枝杆菌和荧光假单胞菌的能力，具有很好的开发潜能。【结论】硝尔库勒盐湖中存     

在丰富的可培养放线菌多样性，潜藏着大量的放线菌新资源，并且具有很好的功能酶和天然产物挖掘   

潜力。 
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极端环境造就的极端微生物资源凭借其独特

的生理与代谢产物，被认为是地球上最多、最具

应用潜能、尚未开发的国家战略新资源。嗜盐放

线菌作为极端生命形式的一部分，人们对它的了

解还不够深入，数量也极为稀少。更为遗憾的是，

近 30 年来，我国盐湖不断恶化，大约 50%的盐湖

基本干涸，20%的盐湖已经消失[1]，这些嗜盐放线

菌资源还来不及挖掘和开发就已经不复存在。但

对于嗜盐放线菌的科学研究一直没有停下脚步，

并发现它们在抗生素、酶制剂、生物技术等方面

具有巨大的潜能[2–5]。因此，加大盐湖放线菌资源

的挖掘和利用显得尤为重要。笔者前期针对硝尔

库勒湖放线菌的非培养技术探测的结果表明，

80%的克隆序列为未培养放线菌[6]。为此，笔者针

对硝尔库勒湖沉积物可培养放线菌资源又进行了

深入挖掘。依据自然界中细菌以群体的形式存在，

并通过细胞间的小肽或群体感应产生信号进行细

菌间的互相协作[7]为启示，在分离未培养盐湖放线
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菌时，在培养基中添加群落感应行为的信号因子

N-酰基-高丝氨酸内酯和环腺苷酸，以挖掘更多的

放线菌资源。避免由于试图避开宿主群体和有利

的互作网络单独分离纯菌时，物种之间的信息交

流被阻断，从而表现为不可培养的状态。同时，

探讨盐湖放线菌功能酶及其抗细菌活性，深度了

解盐湖放线菌的多样性及其开发潜力，为今后的

工业化利用奠定基础。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

1.1.1  样品来源：2007 年 6 月，研究人员围绕硝

尔库勒湖每隔大约 5 km 设置采集样点一个，采集

湖底沉积物 0–20 m 表层土样。一共设置 3 个采集

样点(X1、X2、X3)，每个样点分别取样 3 个并混

合均匀；其中 X1 为靠近湖水 0.5 m 处的湖岸样品

(年份降雨量大的季节会被湖水淹没)，无水覆盖；

X2 为湖中央的沉积物样品，水深 1.13 m；X3 为

盐湖边缘浅水区样品，水深 0.1 m。经检测样品 pH

为 7.0–7.6，样品采集后放于 4 °C 便携式冰箱保存，

运抵实验室后立即做可培养分析。以上操作过程

均进行严格的无菌操作，尽量排除操作污染。硝

尔 库 勒 湖 的 地 理 信 息 与 生 态 环 境 参 照 关 统 伟

(2008)[6]的描述。 

1.1.2  主要试剂和仪器：PCR 仪、电泳仪及凝胶

成像分析系统购自美国 Bio-Rad 公司；离心机购

自德国 Eppendorf 公司；细菌基因组提取试剂盒和

2×PCR mix (含 Taq DNA 聚合酶、dNTPs、MgCl2)

购自上海基因工程有限公司，DNA 琼脂糖凝胶回

收试剂盒购自生工生物工程(上海)股份有限公司；

通用保守引物 27f 和 1492r 在生工生物工程(上海)

股份有限公司合成。培养基中涉及的所有试剂均

为国产分析纯试剂。 

1.2  盐湖离子成分检测 

将土样 60 °C 烘干，等量混合 5 份土样过 150

目 筛 ， 用 于 理 化 因 子 测 定 ， 参 照

DZ/T0064.51-1993，用离子色谱仪测定 Cl–、SO4
2–；

参照 GB/T15454-2009，用离子色谱仪测定 Na+、

K+、Ca2+、Mg2+；用滴定法测定 CO3
2–、HCO3

–。

土壤 pH 参照 ISO 10390-2005 的说明文件进行检

测。土壤有机质的检测参照 GB 9834-1988 描述的

方法进行。 

1.3  分离培养基与培养条件 

根据盐湖样品离子化学检测结果进行分离策

略设计，实验中采用 6 种分离嗜盐放线菌的培养

基，即 G1 培养基(g/L)：酪素 0.3，甘露醇 1.0，

NaHCO2 10.0，CaCO3  0.2，(NH4)2SO4 2.0，KNO3 

2.0，K2HPO4 1.0，MgSO4·7H2O 2.0，FeSO4·7H2O 

0.001，MnCl2·4H2O 0.0001，ZnSO4·7H2O 0.001； 

G2 培养基(g/L)：腐殖酸 0.10，Na3CO2 5.00，

CaCO3 0.02，Na2 HPO4 0.50，MgSO4·7H2O 0.50，

KCl 1.70，FeSO4·7H2O 0.01，核黄素 0.0005，硫

胺素 0.0005，维生素 B6 0.0005，烟酸 0.0005，肌

醇 0.0005，萘啶酸 0.01，放线酮 0.05； 

G3 培养基(g/L)：葡萄糖  10.00，水解酪素 

0.30，胞外多糖胶 3.00，KNO3 2.00，MgSO4·7H2O 

0.05，K2HPO4 2.00，CaCl2 1.00，MnCl2·4H2O 0.001，

NiSO4·6H2O 0.001，ZnSO4·7H2O 0.001，萘啶酸

0.01，甲氧苄啶 0.05； 

G4 培养基(g/L)：微晶纤维素 5.00，酪蛋白酸

水解产物 0.50，精氨酸 0.50，Na3CO2 5.00，KNO3 

2.00，MgSO4·7H2O 2.00，FeSO4·7H2O 0.01； 

G5 培养基(g/L)：L-天冬酰胺 5.00，葡萄糖 
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1.00，甘油 2.00，K2HPO4 0.30，MgSO4·7H2O 0.05，

KHCO3 2.00，CaCl2 1.00，MnCl2·4H2O 0.001，制

霉菌素 0.05，萘啶酸 0.05； 

G6 培养基(g/L)：淀粉 2.00，微晶纤维素 0.50，

Na3C6H5O7·2H2O 3.00，KNO3 2.00，MgSO4·7H2O 

0.10，KHCO3 1.00，K2HPO4 1.00，CaCl2 1.00，

MnCl2·4H2O 0.001，ZnSO4·7H2O 0.001。 

同时，在这些培养基中分别补充其终浓度为

3%、12%和 20%的 NaCl 以及 0.001 g 的 N-酰基-

高丝氨酸内酯和 0.001 g 的环腺苷酸。 

取 2 g 鲜土样品加入含 18 mL 无菌蒸馏水的

锥形瓶中，内置无菌玻璃珠，37 °C、180 r/min 振

荡过夜。然后取 10–2 和 10–3 稀释度样品涂布于上

述分离培养基平皿，每个平皿接种 100 μL，每个

稀释度设 3 个平行。37 °C 倒置培养 5–30 d，然后

挑菌纯化，获得纯培养菌株。 

1.4  DNA 的提取 

菌株总 DNA 的提取、16S rRNA 基因的 PCR

扩增均采用 Cui 等[8]使用的方法进行。 

1.5  16S rRNA 基因测定与系统发育分析 

将扩增产物送到生工生物工程(上海)股份有

限公司进行测序。根据测序结果，利用在线公共

数据库 https://www. ezbiocloud.net/[9]进行相关菌

株的 16S rRNA 基因序列比对，并统计其相似度

值，定义 16S rRNA 基因序列相似性低于 99%作为

不同的分类单元。 

1.6  放线菌功能酶筛选 

功能酶筛选基础培养基 MM (g/L)：可溶性淀

粉 15，CaCO3 1，(NH4)2SO4 4，MgSO4·7H2O 1，

K2HPO4 1 ， MnCl2·4H2O 0.0002 ， ZnSO4·7H2O 

0.0002。蛋白酶筛选时在最适生长盐浓度的基础培

养基 MM 里加入 1%脱脂牛奶；淀粉酶筛选时在

基础培养基里补充至最适生长盐浓度；酯酶筛选

时在最适生长盐浓度的基础培养基里分别加入

1%的吐温-20、吐温-40、吐温-60、吐温-80。蛋白

酶和酯酶筛选结果可直接用肉眼观察，淀粉酶筛

选结果需滴加 1%的碘化钾溶液后，观察并记录水

解圈的产生情况。 

1.7  抗细菌活性筛选 

本实验选取 5 种细菌指示菌：金黄葡萄球菌

(Staphylococcus aureus) 、 耻 垢 分 枝 杆 菌

(Mycobacterium smegmatis) 、 荧 光 假 单 胞 菌

(Pseudomonas fluorescens) 、 伤 寒 沙 门 氏 菌

(Salmonella typhi)和大肠杆菌(Escherichia coli)，细

菌采用 LB 培养基培养。 

种子 YD 培养基(g/L)：酵母浸出粉 4，葡萄

糖 10，麦芽糖 10，氯化镁 2，氯化钙 2，自然 pH。 

发酵用 CM 培养基(g/L)：酪素水解物 7.5、酵

母粉 4.0、柠檬酸三钠 3.0、硫酸镁 0.1、氯化钾 2.0，

根据不同菌株加入最适生长量的氯化钠，琼脂

18.0，调整 pH 7.3。 

接种放线菌至液体种子培养基 YD，37 °C 摇

床培养 72 h。取上述种子培养基按照 1%的量加入

到 200 mL 的液体 CM 培养基中，37 °C、350 r/min

培养 9–11 d。高速离心去除菌体后取发酵上清

液，用 2 倍体积的乙酸乙酯萃取，将获得的酯相

在 40 °C 条件下进行旋蒸，浓缩后用 3 mL 甲醇溶

解，于室温避光干燥后，加入 500 μL 二甲基亚砜

(DSMO)溶解，传统牛津杯法检测试验菌株的抗

细菌活性，细菌置于 LB 培养基 37 °C 培养 3 d，观

察并记录抑菌圈直径，并以抑菌圈直径大小(3 个样

本测量的平均值)来表示放线菌抗细菌的强弱。 

1.8  RDA (redundancy analysis)分析 

RDA 分析 [10]也称为约束性分析(constrained 
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ordination)。从探索物种对环境的依赖性出发，利

用回归统计或图表展示的方法作出生物要素与各

种环境要素之间的关系，是普通的回归分析在多

元统计分析中的扩展。 

2  结果和分析 

2.1  土壤样品成分组成 

硝尔库勒湖土壤样品的盐离子组分、pH 和有

机质的测定结果见表 1。土壤样品的 Na+含量比较

高(121–151 g/kg)，其次是 Ca2+和 K+(含量较低)，

最后是 Mg2+；阴离子以 Cl–为主，其次是 SO4
2+，

而 HCO3
–比较少，CO3

2–几乎没有。同时，pH 值显

示，采集的样品虽然含有较高的盐浓度，但 3 个

样品的 pH 呈现中性或微碱性。总的来说，硝尔库 

勒湖是一个典型的极端生态环境，土壤中有机质

含量极少，营养非常贫瘠，NaCl 含量极高，并且

该地区高温、干旱、辐射强。土壤样品盐离子成

分等相关因子的测定，将为研究者设计分离培养

基提供参考依据。 

2.2  硝尔库勒湖沉积物放线菌多样性 

针对硝尔库勒湖的多个样品，研究人员设计

了补充有细菌细胞信号诱导因子的 N-酰基-高丝

氨酸内酯和环腺苷酸的多种分离培养基。结果显

示盐湖土壤样品中存在着多样化的放线菌菌落，

如图 1，黑色箭头所指为不同的放线菌菌落在不同

培养基中的形态。 

 

表 1.  硝尔库勒湖土壤样品成分组成 

Table 1.  Samples composition of the studied soils in Xiaoerkule lake 

Samples No. 
Organic 
matter/% 

pH 
CO3

2–/ 
(g/kg) 

HCO3–/ 
(g/kg) 

Cl–/ 
(g/kg) 

SO4
2–/ 

(g/kg) 
Ca2+/ 
(g/kg) 

Mg2+/ 
(g/kg) 

Na+/ 
(g/kg) 

K+/ 
(g/kg) 

X1 1.52 7.2 0.01 0.21 183.30 26.67 2.02 0.38 121.49 2.79 

X2 1.63 7.6 0.01 0.21 181.22 23.70 2.13 0.31 123.42 1.72 

X3 1.29 7.0 0.03 0.38 177.07 20.25 3.44 0.28 151.09 1.96 
 

 
 

图 1.  放线菌分离平板 

Figure 1.  Isolation plates of actinomycetes. 
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对硝尔库勒湖沉积物样品分离的放线菌进行

16S rRNA 基因序列分析表明，盐湖中存在着丰富

的可培养放线菌物种多样性(表 1)。一共分离获得

160 株菌，经系统发育分析和形态学观察，去除重

复后，还有 51 个 OTUs 隶属于 24 个不同的属，

即 嗜 盐 糖 霉 菌 属 (Haloglycomyces) 、 链 霉 菌 属

(Streptomyces)、放线多孢菌属(Actinopolyspora)、

糖 霉 菌 属 (Glycomyces) 、 小 单 孢 菌 属

(Micromonospora) 、 链 单 孢 菌 属

(Streptomonospora) 、 糖 单 孢 菌 属

(Saccharomonospora) 、 拟 无 枝 菌 酸 菌 属

(Amycolatopsis)、拟诺卡氏菌属(Nocardiopsis)、产

丝菌属(Myceligenerans)、考克氏菌属(Kocuria)、

栖 白 蚁 菌 属 (Isoptericola) 、 普 劳 斯 氏 菌 属

(Prauserella)、短杆菌属(Brevibacterium)、糖多孢

放 线 菌 属 (Saccharopolyspora) 、 疣 孢 菌 属

(Verrucosispora) 、 涅 斯 捷 连 科 氏 菌 属

(Nesterenkonia) 、 嗜 盐 放 线 产 孢 菌 属

(Haloactinospora)、迪茨氏菌属(Dietzia)、刘志恒

菌 属 (Zhihengliuella) 、 沉 积 岩 杆 菌 属

(Ilumatobacter)、微杆菌属(Microbacterium)、乔治

菌属(Georgenia)和微球菌属(Micrococcus)。其中链

霉菌的数量最多，共 26 株，占全部分离放线菌数

量 的 16.25% ； 其 次 是 Actinopolyspora 、

Nocardiopsis、Streptomonospora、Amycolatopsi、

Saccharomonospor 、 Microbacterium 和

Saccharopolyspora 菌属，分别占到了全部分离数

量的 10.00%、8.75%、5.63%、5.00%、5.00%、4.38%

和 4.38%，还有少量的 Dietzia、Zhihengliuella、

Ilumatobacter、Georgenia、Micrococcus 等。 

不同水深的土壤样品获得的放线菌多样性差

异较大(表 2)。实验中共获得 51 个 OTUs，其中
 

表 2.  分离菌株和 OTUs 的分类情况 

Table 2.  Classification of isolates and OTUs 
Sample X1 Sample X2 Sample X3 

Genus No. of isolates OTUs Genus No. of isolates OTUs Genus No. of isolates OTUs

Haloglycomyces 2 1 Kocuria 2 1 Kocuria 2 1 

Streptomyces 13 6 Streptomyces 3 1 Streptomyces 10 2 
Actinopolyspora 10 3 Actinopolyspora 2 1 Actinopolyspora 4 2 

Glycomyces 6 2 Isoptericola 2 1 Glycomyces 1 1 
Micromonospora 2 1 Microbacterium 6 1 Micromonospora 1 1 

Streptomonospora 6 2 Streptomonospora 1 1 Streptomonospora 2 1 
Saccharomonospora 7 1 Ilumatobacter 2 1 Zhihengliuella 1 1 

Amycolatopsis 3 2 Amycolatopsis 3 1 Amycolatopsis 2 1 
Nocardiopsis 10 4 Nocardiopsis 1 1 Nocardiopsis 3 1 

Myceligenerans 3 1 Verrucosispora 3 1 Verrucosispora 3 1 
Kocuria 1 1 Nesterenkonia 3 1 Nesterenkonia 1 1 

Isoptericola 3 1    Microbacterium  1 1 
Prauserella 2 1    Prauserella 2 1 

Brevibacterium 4 1    Brevibacterium 5 1 
Saccharopolyspora 6 2    Saccharopolyspora 2 1 

Verrucosispora 1 1    Georgenia 1 1 
Nesterenkonia 3 1    Micrococcus 3 1 

Haloactinospora 2 1       
Dietzia 2 1       

Zhihengliuella 2 1       
Total 88 34  28 11  44 19 
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样品 X1 属于盐湖边缘无水覆盖区，获得的属级放

线菌多样性最好，有 34 个 OTUs，共计 20 个属，

其中有 11 个属的放线菌能够产生菌丝，是样品中

放线菌产丝最多的，可能与供氧量有关；X2 水深

1.13 m，有 11 个 OTUs，分属于 11 个不同的属，

且 6 个属的放线菌不产菌丝；X3 样品，水深 0.1 m，

有 19 个 OTUs，获得 17 个属的放线菌，有 7 个属

产生菌丝。3 个样品中都分离得到了一些环境特有

的放线菌类群，如 X1 中的 Haloglycomyces、

Saccharomonospora 、 Myceligenerans 、

Haloactinospora 和 Dietzia，X2 中的 Ilumatobacter，

以及 X3 中的 Georgenia 和 Micrococcus。因此，

即使是同一个盐湖的样品也同样存在微区域性的

放线菌差异与独有性。 

2.3  硝尔库勒湖沉积物放线菌类群与样品成分的

关联性分析 

不同的地理环境因子造就了不同区域性微生

物的多样性与特有性。本研究结合沉积物离子成

分检测、环境因子(如 pH、DL——代表样品覆盖

的水深程度、SOM——代表样品中有机质含量)和

盐湖放线菌多样性分析，可以在一定程度上解释

不同离子和环境因子对盐湖沉积物放线菌种群形

成的影响方式。通过 RDA 分析(图 2，空心箭头表

示样品的离子成分与环境因子；实心箭头表示的

是放线菌的属名)展示，Na+、Ca2+、CO3
2–、HCO3

–

与 Georgenia、Micrococcus 和 Haloactinospora 呈

显著正相关(P<0.05)，而与 Nesterenkonia 和 Dietzia

呈显著负相关(P<0.05)，而对其他类群的影响较 

 

 
 

图 2.  盐湖放线菌类群与样品成分的关联性分析 

Figure 2.  The correlative analysis of samples composition with the actinobacterial community in the salt lake. 
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小；值得注意的是，Cl–、SO4
2–对目前发现的放线

菌种群都显示出不显著状态；Mg2+对 Streptomyces

和 Nocardiopsis 呈现显著正相关。在环境因子影响

方面，样品水深 (DL)表现出对 Ilumatobacter、

Verrucosispora 和 Microbacterium 的显著正相关，

但对 Micromonospora、Myceligenerans 呈现显著的

负相关；而 SOM (有机质)和 pH 对 Kocuria、

Nesterenkonia 和 Dietzia 呈现出一定的相关性，而

对 Prauserella 和 Haloactinospora 呈显著负相关  

(P<0.05)。因此，环境因子与样品离子成分对硝尔

库勒湖不同区域样品放线菌的组成和数量呈现出

一定的差异性影响，同时也表现出一定的相互交

叉共同作用。 

2.4  放线菌新种菌株的功能酶筛选及抗细菌活性 

根据新的物种有望产生新的天然产物的推

测，我们对其中经过系统发育分析预测为新种  

的 15 株放线菌进行了功能酶和抗细菌活性研究。

15 株 菌 中 的 11 株 (YIM92370 、 TRM40139 、

TRM40136、XHU5301、XHU5031、TRM40137、

XHU5089、TRMF103、TRM40133、TRMF109 和

TRM415)经过多相分类，作为新种发表在不同的

国 际 期 刊 上 [1] ， 其 他 菌 株 还 在 多 相 分 类 中 。

XHU5011 与同源菌株 Streptomyces mayteni 的相似

性为 96.73%；XHU5017 与同源菌株 Streptomyces 

yatensis 的相似性为 97.59%；XHU1001 与同源菌

株 Amycolatopsis salitolerans 的相似性为 98%；

XHU5210 与同源菌株 Amycolatopsis salitolerans

的相似性为 98.65%。该 15 株实验菌株的系统发

育地位、功能酶筛选和抗细菌活性筛选详细结果

如表 3 所示。 

根据 15 株嗜盐放线菌的功能酶活性筛选结果

(表 3)，15 株嗜盐放线菌分别至少具有 2 种功能酶 

活性，其中菌株 XHU5011 和 TRM40136 的蛋白酶、

淀粉酶和酯酶都显示为阳性，而 TRM40137、

TRMF109 和 TRM40133 既没有蛋白酶活性，也没

有淀粉酶活性。测试菌株中具有蛋白酶活性的嗜

盐放线菌有 9 株，酶活性菌株检出率为 60%；具

有淀粉酶活性的有 6 株，酶活性菌株检出率为

40%；具有 4 种酯酶活性的有 9 株，酶活性菌株

检出率为 60%；另外有 3 株菌同时具有蛋白酶和

淀粉酶活性。有 10 株菌(66.67%)对 Tween-20 显示

阳性，有 14 株菌(93.33%)分别对 Tween-40 和

Tween-60 显示阳性，有 12 株菌(80%)对 Tween-80

显示阳性。综上可见，盐湖放线菌普遍存在蛋白

酶、淀粉酶和酯酶活性。 

15 株放线菌新种对细菌的抗性筛选表明，每

株放线菌至少对其中的一株指示菌有抗菌活性，

但没有哪一株菌放线菌对 5 种指示菌都有活性。

其中对金黄葡萄球菌(Staphylococcus aureus)有抗

菌活性的菌株最多，共 12 株，占到测试菌株的

80%；对大肠杆菌(Escherichia coli)和耻垢分枝杆

菌(Mycobacterium smegmatis)有活性的菌株分别

有 9 株和 8 株，占到测试菌株的 60%和 53.33%；

对荧光假单胞菌(Pseudomonas fluorescens)和伤寒

沙门氏菌(Salmonella typhi)有活性的菌株较少，分

别有 5 株，占到测试菌株的 33.33%。其中，

XHU5011、TRMF103 和 TRM40133 有较好的细菌

抗菌谱，对 4 种指示菌表现出了活性。尤其是

X H U 5 0 11 对 金 黄 葡 萄 球 菌 (St ap h y lo c o c cu s 

aureus)、耻垢分枝杆菌(Mycobacterium smegmatis)

和荧光假单胞菌(Pseudomonas fluorescens)表现出

了最好的抗菌特性。XHU5011 牛津杯法的抗菌实

验图片显示对金黄色葡萄球菌的抗性最强，抑菌 
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表 3.  潜在新种的抗菌活性及功能酶 

Table 3.  The results of functional enzymes activity and antimicrobial activity (mm) of novel strains 

Strain No. 
Accession 
number 

Closest match Similarity/% A B C D E F G H I J K

TRM40139 JX485633 Actinopolyspora alba 97.62 8 10 0 9 0 + – + + + +

TRM40136 GU479394 
Actinopolyspora 
mortivallis 

96.15 0 0 0 0 10 + + + + + +

TRMF103 HQ436534 Amycolatopsis halophila 98.32 16 10 0 7 11  + + + + –

XHU5210 MH114035 Amycolatopsis salitolerans 98.65 9 0 12 0 12 + – + + + +

XHU1001 MH114034 Amycolatopsis salitolerans 98.00 19 7 13 0 0 – + – + + +

TRM415 GU117109 Brevibacterium album 98.41 9 0 0 0 13 + – – + – –

XHU5089 KT895607 Glycomyces albus 97.75 0 0 0 11 0 + – + + + +

XHU5301 KY368645 Glycomyces halotolerans 96.00 13 0 0 0 8 + – – + + +

TRM40137 KY368645 Glycomyces sambucus 95.02 9 7 0 11 0 – – + + + +

YIM92370 EU660053 Glycomyces arizonensis 93.71 10 0 0 0 12 + + – + + +

TRMF109 JX453452 Isoptericola variabilis 98.42 0 7 0 0 0 – – – – + +

XHU5031 JX316007 
Myceligenerans 
xiligouense 

98.40 9 12 0 0 13 – + + + + +

TRM40133 JF411070 
Saccharopolyspora 
qijiaojingensis 

96.53 12 9 13 7 0 – – + + + +

XHU5011 MH114033 Streptomyces mayteni 96.73 37 25 18 0 7 + + + + + +

XHU5017 MH114032 Streptomyces yatensis 97.59 20 0 11 0 8 + – + + + +

A: Staphylococcus aureus; B: Mycobacterium smegmatis; C: Pseudomonas fluorescens; D: Salmonella typhi; E: Escherichia coli; F: 
protease; G: amylase; H: Tween-20; I: Tween-40; J: Tween-60; K: Tween-80. +: positive; –: negative. 
 

圈直径平均为 37 mm；对耻垢分枝杆菌的抑菌圈

平均为 25 mm；对荧光假单胞菌的抑菌圈直径为

18 mm。因此，XHU5011 是一株很有开发潜力的

极端环境放线菌资源，值得深入研究。 

3  讨论 

放线菌是一类代谢产物多样性极为丰富的宝

贵资源，至今由微生物产生的 2 万多种生物活性

物质中 50%以上是由放线菌产生的[11]，然而随着

病原菌的耐药性越来越强大，而且普通环境中挖

掘放线菌天然产物的重复率高达 95%以上[12]，极

端环境放线菌资源成为新型天然产物探索的理想

之地。硝尔库勒湖是一个处于极端环境条件下的

地理隔离程度极高的天然封闭性内陆盐湖，也是

异域分化产生放线菌新物种资源的天然实验室。

通常，隔离程度高的区域往往特有物种区域分布

也更丰富，而且异域物种分化形成新物种的概率 

也越大[13–14]。本研究表明硝尔库勒湖具有丰富的

可培养放线菌多样性，稀有物种丰富，是挖掘新

物种的好材料。实验共获得了 24 个属的放线菌，

包括 15 个放线菌新种；其中稀有放线菌占到了

83.75%，Ilumatobacter 和 Georgenia 类群的菌株在

盐湖中首次发现。这与我们前期对硝尔库勒湖放

线菌的非培养结果[6]存在一定差异。比如本实验获

得的嗜盐糖霉菌属(Haloglycomyces)、放线多孢菌

属(Actinopolyspora)、糖霉菌属(Glycomyces)、小单

孢 菌 属 (Micromonospora )、 拟 无 枝 菌 酸 菌 属

(Amycolatopsis)、产丝菌属(Myceligenerans)、考克
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氏菌属(Kocuria)、栖白蚁菌属(Isoptericola)、普劳 

斯氏菌属(Prauserella)、短杆菌属(Brevibacterium)、

疣 孢 菌 属 (Verrucosispora) 、 涅 斯 捷 连 科 氏 菌 属

(Nesterenkonia) 、 嗜 盐 放 线 产 孢 菌 属

(Haloactinospora)、迪茨氏菌属(Dietzia)、刘志恒

菌 属 (Zhihengliuella) 、 沉 积 岩 杆 菌 属

(Ilumatobacter)、微杆菌属(Microbacterium)、乔治

菌属(Georgenia)和微球菌属(Micrococcus)的菌在

非培养研究中并没有探测到；同样非培养探测到

的 弗 兰 克 氏 菌 属 (Frankia) 、 贫 养 杆 菌 属

(Modestobacter)、纤维单胞菌属(Cellulomonas)等

中的放线菌类群在可培养研究中也都没有被分离

到。说明反映一个生态环境微生物的多样性需要

可培养和免培养的综合分析，才能够更好地反映

一个环境中的微生物多样性。另外，免培养结果

中硝尔库勒湖链霉菌是一个稀有类群，仅占到探

测放线菌的 1.50%，而可培养结果则达到了全部

分离放线菌数量的 16.25%，是一个主要类群。说

明目前的免培养技术在反映环境微生物群体时还

需要深度改进，以更好地反映微生物的实际概况。

同时，也说明实验设计的培养基中添加细菌群体

信号因子对于放线菌的分离取得了较好的效果，

但仍需要不断改进和创新，这个结果距离免培养

80%的克隆序列为未培养放线菌的深度挖掘还有

很长的路要走。盐湖放线菌分离过程中不可忽略

的是盐湖离子与环境因子对盐湖放线菌分离的协

同影响效应。并且，即使是同一个区域的环境样

品，也需要关注其微区域环境的差异性，从而获

得更多的放线菌资源。 

嗜盐酶一般来自于嗜盐菌，它的主要特点是

严格依赖体系中一定的盐离子浓度，可以在高盐

环境中维持其结构稳定，并且能够抵抗高温、pH

和有机溶剂存在下的变性，因此在高盐、水/有机

和非水介质环境的催化中具有重要的应用价值[15]。

本研究表明硝尔库勒盐湖放线菌普遍存在蛋白

酶、淀粉酶和酯酶活性，是很好的嗜盐酶挖掘资

源。对于嗜盐放线菌而言功能酶的研究不如天然

产物研究的多 [16]。人们陆续从 Streptimonospora 

salina[17]、Salinispora arenicola[18]、Actinopolyspora 

erythraea[19]、Nocardiopsis alba[20]等嗜盐放线菌中

挖掘出多样化的天然产物。本研究发现盐湖放线

菌普遍存在一定的抗细菌活性，是挖掘极端环境

放线菌天然产物的重要资源。其中菌株 XHU5011

对金黄葡萄球菌(Staphylococcus aureus)、耻垢分枝

杆菌(Mycobacterium smegmatis)和荧光假单胞菌

(Pseudomonas fluorescens)展示出了强大的抗菌能

力 ， 而 且 该 菌 是 一 个 新 种 ， 与 同 源 菌 株

Streptomyces mayteni 的相似性为 96.73%，有望产

生新型的具有知识产权保护的天然产物，开发潜

力巨大，值得深入挖掘。Chen 等[21]从嗜盐的链霉

菌 Streptomyces vermectinius 中获得了 2 个具有较

强 抗 结 核 活 性 的 化 合 物 Actinomycin X2 和

Actinomycin D。目前我国对嗜盐放线菌功能的开

发利用明显不够，但随着科技的不断发展和科技

工作者的不断努力，必将有更多的嗜盐放线菌新

资源被挖掘，更多功能酶和新颖的天然产物被发

现，从而更好地为人类健康服务。 
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Diversity and antibacterial activity of culturable actinobacteria 
from Xiaoerkule Lake 
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Abstract: [Objective] The study is aimed to reveal the diversity of culturable actinobacteria in Xiaoerkule salt lake, 

to lay a foundation for further development. [Methods] Actinobacterial diversity of Xiaoerkule lake was studied by 

culturable method and phylogenetic analysis based on 16S rRNA gene sequences. Component factors of samples 

were tested by conventional methods. Activity for protease, amylase and asterase was tested by inoculating single 

colony method. Antibacterial activity of novel actinomycetes was detected by bacteriostasis ring method. [Results] 

In total 51 OTUs isolated from the salt lake belonged to 24 different genera, and 15 strains are novel actinomycetes. 

Streptomyces is predominated microorganisms for 16.25% of the total isolated amounts. Sample environmental 

factors affected the population of actinomycetes in this lake. Tested actinomycetes showed excellent functional 

enzyme activity and antibacterial activity. Strain XHU 5011, a novel actinomycete, showed great potential for 

anti-Staphylococcus aureus, anti-Mycobacterium smegmatis and anti-Pseudomonas fluoressens. [Conclusion] 

There is abundant actinobacterial diversity in the sediment of Xiaoerkule lake, and the result implies that there are 

large numbers of unknown actionobacterial groups here. These actinomycetes have excellent functional enzymes 

and provide the basis for further study on secondary metabolites. 
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