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摘要：拟孢囊菌属(Kibdelosporangium)是一个经典的丝状放线菌类群。自 Shearer 等于 1986 年建立该属

以来，不断有新的菌株从不同生境中被纯培养分离得到，目前已有效发表 8 个种、2 个亚种。拟孢囊菌

属作为稀有放线菌属，是获得新型抗生素类次生代谢产物的重要资源。本文结合我们分离到的一株该属

菌株的功能研究、基因组分析和相关文献资料，系统综述了拟孢囊菌属放线菌的建立、分类学特征、属

内种的分布、活性次级代谢产物的发现以及其他功能应用和开发前景，以期为该属其他新分离菌株的分

类鉴定、新颖次级代谢产物的发现、功能基因资源的挖掘与开发提供借鉴。 

关键词：拟孢囊菌属，分类，代谢产物，应用 

 

自 1943 年美国微生物学家 Waksman 从链霉

菌中发现链霉素以来，放线菌一直是人类发现抗

生素的主要微生物类群。但是伴随着细菌耐药性

问题日趋严重、以及不断出现的新型疾病，当前

发现新的有效抗生素面临着前所未有的挑战。非

链霉菌属的稀有放线菌广泛分布于各种环境中，

常具有独特的形态及生理特点，也能和链霉菌属

一样能产生结构新颖、活性独特的生物活性药物，

如庆大霉素、红霉素、万古霉素、利福平等已成

功应用于临床[1]。由于从链霉菌中发现新抗生素药

物的几率越来越小，从稀有放线菌中寻找新的抗

生素显得至关重要。近年来，随着微生物纯培养

分离技术的不断发展，越来越多不同生境来源的

稀有放线菌资源被发掘出来。同时，伴随着高效

基因组挖掘(genome mining)等技术的应用，从稀

有放线菌中发现新型活性产物的报道显著增加，

特别是海洋来源和植物内生稀有放线菌因被发现

产生结构新颖、活性显著的新次级代谢产物而备

受关注[2–5]。 

拟孢囊菌属(Kibdelosporangium)是一个经典

的 丝 状 、 稀 有 放 线 菌 类 群 ， 隶 属 于 放 线 菌 门

(Actinobacteria)放线菌纲(Actinobacteria)假诺卡氏

菌 亚 目 (Pseudonocardineae) 假 诺 卡 氏 菌 科

(Pseudonocardiaceae)，目前包括 8 个有效描述种，
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2 个 亚 种 ， 模 式 种 为 荒 漠 拟 孢 囊 菌

(Kibdelosporangium aridum)[6]。该属的菌株广泛分

布于沙漠、稀土矿、根际土壤、植物和地衣等环

境，具有多种生物学功能，其中最引人注目的特

点是可以产生结构新颖的次生代谢产物，如糖肽

类抗生素 aridicins 和 kibdelins 等[7–8]。该属菌株

还具有生物降解聚乳酸(polylactide，PLA)的功能，

如菌株 K. aridum 能够完全降解高分子量的 PLA，

可以有效地用于含有聚乳酸的塑料废物处理中[9]。

同时，该属菌株是一类安全的微生物，未有病原

菌的报道。因此，拟孢囊菌属菌株具有产生多种

活性代谢产物和降解酶的潜力，在新药开发、环

境污染处理与修复等领域具有较大的研究和开发

应用价值。本文对拟孢囊菌属的分类学、生态分

布、基因组学及应用研究进展进行了综述，并对

未来该属资源的深入研究进行了展望。 

1  拟孢囊菌属的建立及研究现状 

1.1  拟孢囊菌属的建立与分类学特征 

1986 年，Shearer 等在对特殊环境来源的微生

物进行抗生素产生菌筛选过程中，从美国亚利桑

那州皮马县收集的沙漠土壤中获得一株产丝放线

菌 SK＆F-AAD-216T，该菌株具有基内菌丝与气生

菌丝的分化，气生菌丝形成直的或不规则弯曲的

孢子链和拟孢囊结构，形态学特征与游动放线菌

科(Actinoplanaceae)的放线菌较为相似，但是拟孢

囊结构具有发育良好的壁，孢囊内不仅有孢子，

而且还有菌丝，孢子直接在拟孢囊发芽，孢子不

游动，无束丝，不同于已有的游动放线菌。菌株

SK＆F-AAD-216T 具有 IV 型细胞壁，不存在枝菌

酸，全细胞糖为 A 型及少量的马杜拉糖。综合其

表型及化学分类特征，以菌株 SK＆F-AAD-216T

为模式生物，建立了 1 个新属——拟孢囊菌属

(Kibdelosporangium) ， 模 式 种 为 荒 漠 拟 孢 囊 菌

Kibdelosporangium aridum[6]。 

该属菌株气生菌丝多为白色，棒状孢子链为

长直线状、不规则弯曲，有拟孢囊状结构且无孢

子释放，拟孢囊结构多为圆形，直径约为 9–22 μm。

基内菌丝体多呈放射状排列，菌落为薄层凸起，

无光泽，革兰氏染色呈阳性，不耐酸，适宜生长

的 pH 范围为 pH 5–8，生长温度在 16–36 °C；能够

利用糖和糖醇等多种有机物为唯一碳源和能源生

长，生长较为缓慢。目前发现的菌株中，只有 K. 

philippinense 和 K. banguiense 具有硝酸盐还原能力，

能够产生 H2S 气体的只有 K. phytohabitans[6,10–12]。

该属成员的细胞壁肽聚糖均含有 meso-DAP、IV

型细胞壁，不含有枝菌酸；全细胞水解糖组分包

括阿拉伯糖、半乳糖、葡萄糖、核糖、甘露糖、

鼠李糖等；优势甲基萘醌组分主要为 MK-9(H4)，

部 分 菌 株 含 有 少 量 MK-8(H4) 、 MK-9(H6) 、

MK-10(H4)等；磷酸类脂组分主要为磷脂酰甘油

(PG)和磷脂酰乙醇胺(PE)，部分菌株还含有磷脂酰

肌醇(PI)、未知的磷脂(PL)和二磷脂酰甘油(DPG)

等 ； 优 势 脂 肪 酸 组 成 为 iso-C13:0 、 iso-C14:0 、

anteiso-C17:0、iso-C16:0 以及不饱和脂肪酸 C17:1ω6c。

拟孢囊菌属成员的基因组 DNA (G+C)mol%含量

为 64.9%–67.3%[6,10–15]。 

1.2  拟孢囊菌属及其近源属 

拟 孢 囊 菌 属 隶 属 于 假 诺 卡 氏 菌 科

(Pseudonocardiaceae)，假诺卡氏菌科的 16S rRNA

的特征性核苷酸位点包括 211(G)、480(U)和 142：

221(C-G)[16]。目前，假诺卡氏菌科囊括了假诺卡

氏 菌 属 (Pseudonocardia) 、 拟 无 枝 酸 菌 属

(Amycolatopsis) 、 糖 单 孢 菌 属



熊有威等 | 微生物学报, 2019, 59(5) 801 

 

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

(Saccharomonospora) 、 糖 多 孢 菌 属

(Saccharopolyspora)等 34 个属，假诺卡氏菌属为

其模式属。在基于假诺卡氏菌科相关菌株 16S 

rRNA 基因序列构建的系统进化树上，拟孢囊菌属

各成员聚在一起形成一个稳定的分支，并与卷曲

放 线 菌 属 (Actinocrispum) 、 拉 贝 达 氏 菌 属

(Labedaea)、假诺卡氏菌属(Pseudonocardia)、长  

丝菌属(Longimycelium)等属的关系较近(图 1)。 其 

中，拟孢囊菌属与 2016 年建立的 Actinocrispum 

属的 16S rRNA 基因序列相似性最高，且它们聚在 

 

 
 

图 1.  邻接法构建的基于假诺卡氏菌科各属代表菌株 16S rRNA 基因序列的系统进化树 

Figure 1.  Neighbour-joining phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequences of the representative members 
of the genera of the family Pseudonocardiaceae. Bar, 1% sequence divergence. 
 
 
 
 
 
 
 
 



802 Youwei Xiong et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2019, 59(5) 

actamicro@im.ac.cn 

 

一独立的进化分支上，但在形态上有明显的区别，

Actinocrispum 属没有形成拟孢囊结构和单个球形

孢子，极性脂含有羟基磷脂酰乙醇胺(OH-PE)，主

要脂肪酸含有 iso-C14:0，化学分类特征不同于拟孢

囊菌属[17]，拟孢囊菌属与其他近缘属的分类学特

征的比较结果见表 1。 

1.3  拟孢囊菌属的来源及分布 

自 1986 年，Shearer 等以 K. aridum 为模式种

建立拟孢囊菌属以来，随着放线菌分离、培养和分

类鉴定技术的发展，拟孢囊菌属的其他成员也陆续

从多种环境中分离得到。到目前为止，该属共包含

了 10 个有效描述种(两个亚种)：K. aridum subsp. 

aridum[21] 、 K. aridum subsp. largum[21] 、 K. 

philippinense[10]、K. phytohabitans[12]、K. lantanae[13]、

K. banguiense[11]、K. metallic[14]、K. rhizosphaerae[15]、

K. rhizovicinum[15]、K. kanagawaense[15]。其中，1993

年由 Koji Tomita 等发现的新种 Kibdelosporangium 

albatum 于 2008 年 被 重 新 划 分 为 新 属

Allokutzneria[22]。这些物种以及其他非有效发表

菌株分离自不同的生态环境，其中土壤环境是其 

主要来源，包括沙漠土壤、稀土矿、森林土样和植

物根际土壤等。此外，K. kanagawaense 为植物内生

菌，分离自麦冬根部[15]，而 K. phytohabitans 是本实

验室从干热地区药用植物小桐子根中分离到的内生

放线菌。此外，从印度近海 10–15 m 的海洋底泥中、

云南地衣共生的放线菌中分离到了拟孢囊菌属的菌

株[23–24]；最近我们通过 16S rRNA 基因高通量测序在

海岸带盐生植物根际土中也检测到该属的存在[25]。 

2  拟孢囊菌属的应用研究 

2.1  活性天然产物发现与应用 

拟孢囊菌属菌株能够产生多种结构新颖、活性

独特的天然活性产物，并且已经从该属中分离到 

 
 

表 1.  拟孢囊菌属及相关菌属的分类学特征 

Table 1.  Taxonomy characteristics of the genus Kibdelosporangium and related genera 
Characteristic Kibdelosporangium[6] Actinocrispum[17] Labedaea[18] Longimycelium[19] Pseudonocardia[20]

Aerial mycelium + + + + Variable  

Sporangium-like structures + – – – – 

Whole-cell sugars Ara, Gal, Glu 
Rha, Rib, Ara,  
Gal, Glu 

Glc, Rha, Gal, Rib, 
Man, Ara, Xyl 

Xyl, Gal, Gal, Ara, Gal 

Polar lipidsd 
PE, PI, PME,  
PG, DPG 

PE, DPG,  
PI, OH-PE 

DPG, PDE, PG, PI, 
PL, L 

PE, PC, DPG,  
PG, PI, PIM 

PE or PC, PME, PI, 
PG, DPG, GlcNu 

Major menaquinone(s) MK-9(H4) MK-9(H4) MK-9(H4) 
MK-9(H4), 
MK-9(H6), 
MK-9(H10) 

MK-8(H4) 

Major fatty acids 
antiso-C15:0, 
iso-C16:0, ai-C17:0 

iso-C14:0, 
iso-C15:0, 
iso-C16:0 

iso-C15:0, 
iso-C16:0 

iso-C15:0, 
iso-C16:0, ai-C17:0 

iso-C16:0, 
C16:0 

DNA G+C content (mol%) 64.9–67.3 70.3–71.1 64.2 65.0 98.0–79.0 

Ara, arabinose; Gal, galactose; Glc, glucose; Glu, glucose; Mad, madurose; Man, mannose; Rha, rhamnose; Rib, ribose; Xyl, xylose. 
PE, phophatidylethanolamine; PME, phosphatidyl-N-monomethylethanolamine; OH-PE, hydroxyl-phosphatidylethanolamine; PG, 
phosphatidylglycerol; PI, phosphatidylinositol; PIM, phosphatidylinositol mannoside; DPG, diphosphatidylglycerol; PDE, 
phosphatidyldimethylethanolamine; PC, phosphatidylcholine; GlcNu, N-acetylglucosamine-containing phospholipids; L, unknown 
lipid; PL, unknown phospholipid. 

 
 



熊有威等 | 微生物学报, 2019, 59(5) 803 

 

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

 

多种具有抗菌、抗病毒、抗癌、免疫调节等功能

的天然产物，其结构类型丰富多样，包括糖肽类、

大环内酯类、聚酮类、抗菌肽等多种(表 2)。早期

研究主要集中在 Aridicins 和 Kibdelins 等[7–8]万古

霉素类糖肽类抗生素的发现，这类抗生素均对革

兰氏阳性菌具有广谱抗性。1993 年从 K. albatum

菌中分离到的大环内酯类抗生素 Cycloviracins B1

和 B2，对革兰氏阳性菌、疱疹类病毒均具有很好

的抑制活性[27]，然而，该菌种在 2008 年被划分到

库兹涅尔氏菌属。拟孢囊菌属菌株的次级代谢产

物 中 也 发 现 了 多 种 聚 酮 类 化 合 物 ， 例 如 从

Kibdelosporangium sp. MST-108465 中分离得到的

具 有 抗 癌 活 性 的 Isokibdelones[28] ； 并 且 从

Kibdelosporangium sp. MST-108465 中还分离得到

了含氮杂环化合物 Kibdelones A、B、C 系列物质，

能够抗菌、杀线虫，同时也是具有较好抗增殖活

性的天然产物，对多种癌细胞具有抑制活性，其

活性可达纳摩尔水平[29]。从日本东京都世田谷区

土 样 中 分 离 到 的 菌 株 Kibdelosporangium sp. 

MJ126-NF4 能够产生具有抗革兰氏阳性菌、抗癌、

抗病毒活性的 Azicemicins[30]。此外，从森林土样

中分离到的菌株 Kibdelosporangium sp. MA7385

能产生新型抗生素 Kibdelomycins。Kibdelomycin

是第一个真正的新型细菌 II 型拓扑异构酶抑制

剂，通过抑制 DNA 促旋酶和拓扑异构酶 IV 的 ATP

酶活性，进而抑制细菌 DNA 合成，具有广谱革兰

氏阳性菌抗性和应用前景[32–33]。该属菌株产生具

体活性天然产物类型及活性见表 2。 

 
表 2.  拟孢囊菌属产生的活性代谢物 

Table 2.  Bioactive metabolites produced by Kibdelosporangium strains 
Structure type Compounds Activities Producing strains References 

Glycopeptides Aridicins Antimicrobial K. aridum [7] 

 Aridicin aglycone Antimicrobial K. aridum [26] 

 Kibdelins (A, B, C1, 
C2, D) 

Antimicrobial K. aridum [21] 

 A 80407 (A & B) Antimicrobial K. philippinensis [3] 

 Decaplanin Antimicrobial K. deccaensis [3] 

Macrolides Cycloviracins B1 and 
B2 

Antibacterial 
(Gram-positive), 
antiviral 

K. albatum [27] 

Polyketides Isokibdelones Anticancer activity Kibdelosporangium sp. 
MST-108465 

[28] 

 Kibdelones Antibacterial, 
nematicidal, antitumor 
activity 

Kibdelosporangium sp. 
MST-108465 

[29] 

 Azicemicins Antibacterial, 
anticancer, antiviral 
activity 

Kibdelosporangium sp. 
MJ126-NF4 

[30] 

Antibiotic Peptides JBIR-78, JBIR-95 
 

Antimicrobial activity 
against  
Micrococcus luteus 

Kibdelosporangium sp. 
AK-AA56 

[31] 

Novel structure 
compounds  

Kibdelomycins Antibacteria 
(Gram-positive), type II 
topoisomerase inhibitor

Kibdelosporangium sp. 
MA7385 

[32] 
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2.2  拟孢囊菌属的生物降解功能 

聚乳酸(Poly lactic acid，PLA)属于生物可降解

脂肪族聚酯，以其良好的机械性能、通透性、透

明度、耐热性以及环境友好等特性被认为是最有

希望的材料，其在环境中的降解主要依赖微生物

的作用，但目前能够快速吸附降解 PLA 的微生

物还较少[34]。近年来，已有相关 PLA 降解菌株被

报道，多为假诺卡氏菌科内相关属的放线菌菌株，

包括拟孢囊菌属。研究表明，菌株 K. aridum JCM 

7912 在液体基础培养基中生长时能够降解 PLA，

并几乎能完全降解高分子量的 PLA，其作用机理

主要是产生蛋白酶来进行降解[35]。因此，该属菌

株在减轻与治理日益严重的“白色污染”领域具有

开发应用潜力。该属菌株还报道具有较强的木   

质纤维素分解能力，对稻草秸杆具有较强的降  

解能力，在农作物秸秆降解处理及其高效资源化

利用与农村生态环境保护方面具有较好的应用价

值[36]。 

2.3  拟孢囊菌属的植物促生长作用 

近年来，存在于植物内部组织的内生放线菌

资源及其功能研究引起人们广泛的关注[2,37]。本实

验室从攀枝花干热地区的小桐子根中获得了该属

的 内 生 放 线 菌 新 种 K. phytohabitans KLBMP 

1111T[12]，对该菌株的促进植物生长特征研究发现

其具有产生铁载体与 1-氨基环丙烷-1-羧酸(ACC)

脱氨酶活性，同时能够在无氮培养基上生长，预

示该菌株具有促进植物生长的潜力。通过组培苗

回接实验，进一步证明了该拟孢囊菌具有促进宿

主植物生长的能力[38]。具有 ACC 脱氨酶活性的菌

株能利用并降解植物产生的乙烯合成前体 ACC，

降低逆境条件下植物体内生长抑制剂乙烯的浓

度，从而促进植物生长，提高植物在逆境条件下

的 适 应 能 力 [39] 。 我 们 将 菌 株 K. phytohabitans 

KLBMP 1111T 应用于非宿主植物番茄的盆栽试

验，发现干旱胁迫下能够显著促进番茄苗的生长

(待发表数据)。因此，对具有促生长特性的拟孢囊

菌属成员与宿主植物的互作机制进行深入的研

究，对于提高农作物生产与抗逆、抗病等具有重

要意义。 

3  拟孢囊菌属的基因组研究概况 

截止 2018 年 8 月，GenBank 的 Genome 数据

库和 JGI 的 Genome Portal 数据库共收录了 5 株拟

孢囊菌的基因组序列，其中对其次级代谢生物合

成基因簇分析报道的是 K. phytohabitans KLBMP 

1111T 和 Kibdelosporangium sp. MJ126-NF4，由本

实验室报道的 K. phytohabitans KLBMP 1111T 菌为

完成图。菌株 K. phytohabitans KLBMP 1111T 基因

组序列组装显示，染色体总长度为 11759770 bp，

有 9 个 rRNAs，73 个 tRNAs，G+C%含量为 68.4%，

预测出 10205 个蛋白编码基因以及大量的调控基

因。antiSMASH (3.0.4 版本)基因组注释预测显示

共含有 47 个天然产物生物合成基因簇，包括 5 个

非核糖体肽合成酶(NRPS)基因簇，5 个Ⅰ型、1 个

Ⅱ型和 2 个Ⅲ型聚酮类合成酶(PKS)基因簇，7 个

NRPS/PKS 杂合基因簇。同时其基因组上也发现

了植物生长调节剂玉米素、铁载体、ACC 脱氨酶

生物合成基因，以及纤维素酶、几丁质酶和木聚

糖酶等水解酶编码基因[40]，间接证明了该菌株的

植物生长促进潜能。另一株产生Ⅱ型聚酮类新颖

结构抗生素 azicemicins 的菌株 Kibdelosporangium 

sp. MJ126-NF4 基因组分析含有 10999 个蛋白编码

基因，7 个 rRNAs，63 个 tRNAs，22 个 PKS 和

NRPS 类 天 然 产 物 合 成 基 因 簇 ， 包 括 抗 生 素
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azicemicin 的生物合成基因簇[41]。基因组研究表

明，拟孢囊菌属成员具有丰富的次生代谢产物合

成基因簇，具有产生多种活性化合物的潜能。 

4  展望 

拟孢囊菌属成员是一类重要的资源微生物，

过去的几十年研究在该属的抗生素类活性次生代

谢产物发现方面已经有惊喜的发现和深入的研

究，证明了该属是发现结构新颖、活性独特的新

型抗生素的重要来源。此外，广泛的生境来源也

显示着该属成员在其他方面的生态功能，如生物

降解功能和植物内生菌的促生功能等，显示了该

属菌株在生态环境保护与植物生长促进与逆境保

护领域的广阔应用潜力。由于该属的菌株生长较

为缓慢，目前报道的纯培养菌株还较少，而新菌

株的发现将大大提高发现新的次级代谢产物与新

功能的概率。因此，未来应该尝试并建立更多新

的分离培养方法与策略。在后续的菌种资源发掘

过程中，可从拟孢囊菌属菌株的生理学特点出发，

设计新的分离方案、优化分离方法，如利用聚乳

酸作为唯一碳源的富集培养基进行分离，植物材

料可以通过模拟植物体内微环境来设计培养基。

一些新的分离技术方法也可以尝试，如基于微流

控技术的微生物单细胞分离方法，可以大大提高

环境中未培养微生物的可培养概率[42–43]。此外，

分析样品 16S rRNA 基因高通量测序的结果，再根

据环境样品特点设计分离条件，可以提高该属菌

株的分离培养效率。 

基因组学研究显示拟孢囊菌基因组中存在大

量参与 NRPS、PKS 和其他类型次级代谢产物合成

的基因簇，以及一些未知功能的基因。后续工作，

我们可以利用后基因组时代快速发展起来的基因

组挖掘(genome mining)技术、异源表达、转录组

学、蛋白质组学和代谢组学等组学技术来激活拟

孢囊菌基因组中的“沉默”基因簇，并结合现代高

通量筛选技术[44–45]，充分挖掘拟孢囊菌基因组中

的基因资源，从而发掘更多该属的活性天然产物。

总之，新的微生物纯培养方法的发展，以及更多

拟孢囊菌属菌株基因组信息的获得，将为拟孢囊

菌属资源的收集、生态分布与生态功能的认识及

其开发与利用提供新的契机。 
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Abstract: The genus Kibdelosporangium is a classical group of actinomycetes. Since the establishment of this 

genus in 1986 by Shearer et al., new strains have been isolated from different habitats by pure culture methods, and 

8 species and 2 subspecies have been published. Kibdelosporangium is a rare actinomycete genus and an important 

resource for obtaining new secondary metabolites. Based on the function and genome analysis of a newly isolated 

strain and the related literature of the genus Kibdelosporangium, we systematically summarize the research 

advances of the genus Kibdelosporangium, including the genus establishment, taxonomic characteristics, 

distribution of the species, the discovery of active secondary metabolites and other functional applications and 

development prospects. This review provides references for the classification and identification of other new 

isolates, the discovery of novel secondary metabolites, and the exploitation of functional gene resources from the 

genus Kibdelosporangium in the future. 
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