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摘要：康氏菌科(Kangillaceae)是海洋螺杆菌目(Oceanosprillales)下的科级分类单元，包含康氏菌属

(Kangiella)、异康氏菌属(Aliikangiella)和 Pleionea 三个属。在康氏菌属高度精简的基因组中存在异常丰

富的胞外蛋白酶编码基因，暗示此类海洋细菌对海洋颗粒有机物中的蛋白质成分降解具有重要贡献。鉴

于已分离鉴定的康氏菌属模式菌株专一性利用蛋白类营养物质，我们建议将该属译为“食朊菌属”。本文

将结合本实验室的研究进展，对康氏菌科细菌的分离培养过程、系统发育关系、代谢特点和潜在生态功

能进行综述，为研究此类海洋细菌的生理生态功能提供思路。 
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海洋螺杆菌目(Oceanospirillales)是基于 16S 

rRNA 基因系统发育关系建立的 γ-变形菌纲中的重

要分支，此类有机异养型细菌普遍表现出嗜盐或耐

盐的特性，在海洋环境中广泛分布。目前，该目中

已 获 得 纯 培 养 的 科 有 11 个 ： 海 洋 螺 菌 科

(Oceanospirillaceae)、食烷菌科(Alcanivoracaceae)、

盐 单 胞 菌 科 (Halomonadaceae) 、 河 氏 菌 科

(Hahellaceae)、嗜油菌科(Oleiphilaceae)、糖螺菌科

(Saccharospirillaceae)、康氏菌科(Kangiellaceae)、

Endozoicomonadaceae 科 、 岸 生 菌 科

(Litoricolaceae) 、 Aestuariirhabdaceae 科 和

Balneatrichaceae 科 ， 以 及 新 增 的

Natronospirillaceae 科[1]。 

作为其中未知度较高的科级分类单元，康氏

菌科包含了康氏菌属、异康氏菌属和 Pleionea 三

属。当前已分离获得的 15 个模式菌株均为不产生

孢子的革兰氏阴性杆菌，已测序的 9 个模式菌株

的基因组大小范围为 2.50–5.34 Mb，其中康氏菌

属下的 Kangiella geojedonensis YCS-5 是海洋螺杆

菌目中基因组最小的菌株。尽管多个康氏菌科细

菌的基因组序列和基本培养特征已被报道，但其

生理生态功能尚未被深入研究。本文综述了康氏
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菌科细菌的分离鉴定、系统发育关系和比较基因

组学研究等方面的进展，以期为揭示此类海洋细

菌的代谢潜能及其生态功能提供依据。 

1  康氏菌科细菌的分离培养与系统

发育分析 

1.1  康氏菌科细菌的分离培养 

2004 年，康氏菌属 K. koreensis SW-125 和

K. aquimarina SW-154 由 Yoon 等首次报道分离

自韩国黄海潮间带[2]。自 2010 年起，研究人员

先后分离获得多个康氏菌属菌株，包括来源于日

本海的 3 株 K. japonica (KMM 3896、KMM 3897

和 KMM 3899)[3]、来源于美国佛罗里达群岛鸡肝

海棉(Chondrilla nucula)的 K. spongicola A79[4]、

来 源 于 韩 国 南 岸 水 体 的 K. geojedonensis 

YCS-5[5] 、 来 源 于 台 湾 北 部 浅 滩 区 的        

K. taiwanensis KT1 和 K. marina KM1[6]、来源于

韩国南海潮间带的 K. sediminilitoris BB-Mw22[7]、

来 源 于 韩 国 济 州 岛 的 K. chungangensis CAU 

1040[8]以及来源于西南印度洋 2000 m 沉积物的

K. profundi FT102[9]。 

2013 年 ， Pleionea 属 首 个 纯 培 养 菌 株       

P. mediterranea MOLA115 被分离自地中海巴纽尔

斯海湾沿岸水体样品[10]。2016 年，Wang 等在海

洋微藻培养基中分离获得首株异康氏菌属细菌   

A. marina GYP-15[11]。2019 年底，Luo 等报道分离

另一 Pleionea 属菌株 P. sediminis S1-5-21[12]。康氏

菌科一般形态为非运动型、不产孢子的棒状细菌，

各模式菌株的基本信息如表 1 所示。 
 

表 1.  康氏菌科现有的模式菌株的分离培养特征和基因组大小 

Table 1.  The main characteristics of the Kangillaceae type strains 

Species Strain Sampling site 
Growth 
temperature/°C

Genome 
size/Mb 

GC 
content/% 

Phenotype* 

Kangiella koreensis SW-125 Tidal flat sediment of the 
Yellow Sea in Korea 

4–43  2.85 44.0 Facultatively anaerobic

Kangiella aquimarina SW-154 Tidal flat sediment of the 
Yellow Sea in Korea 

10–48 2.68 44.0 Facultatively anaerobic

Kangiella japonica KMM-3896 
KMM-3897 
KMM-3899 

Coastal seawater and sediment 
of the Sea of Japan 

4–42 – 43.8– 
45.8 

Facultatively anaerobic

Kangiella spongicola A79 Sponge Chondrilla nucula 10–49 2.50 44.9 Aerobic 
Kangiella geojedonensis YCS-5 Seawater of the southern coast 

of Korea 
10–40 2.50 47.0 Aerobic 

Kangiella taiwanensis KT1 Shallow coastal regions of 
northern Taiwan 

15–40 – 43.9 Facultatively anaerobic

Kangiella marina KM1 Shallow coastal regions of 
northern Taiwan 

15–40 – 46.3 Facultatively anaerobic

Kangiella sediminilitoris BB-Mw22 Tidal flat sediment of the South 
Sea in South Korea 

10–40 2.50 48.9 Facultatively anaerobic

Kangiella chungangensis CAU 1040 Marine sand from Jeju Island in 
South Korea 

20–40 – 45.3 Aerobic 

Kangiella profundi FT102 Deep-sea sediment in the 
south-west Indian Ocean 

10–50 2.65 45.0 Facultatively anaerobic

Pleionea mediterranea MOLA115 Coastal water from the 
Mediterranean Sea 

15–37 4.04 44.5 Aerobic 

Pleionea sediminis S1-5-21 Coastal sediment from 
Quanzhou Bay in China 

15–40 5.19 40.1 Facultatively anaerobic

Aliikangiella marina GYP-15 Culture broth of a marine 
microalga, Picochloruma sp. 122

15–37 5.34 44.7 Aerobic 

*: non-motile, non-spore-forming, rod-shaped. 
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1.2  康氏菌科细菌的系统发育地位 

最初，由于康氏菌属 16S rRNA 基因序列与当

时数据库中食烷菌属(Alcanivorax)最为接近，故

Yoon 等将其划归入食烷菌科[2]。此后，Fagervold 

根据 16S rRNA 基因系统发育树建议将康氏菌属、

Marinicella、Arenicella 和 Pleionea 合并为一科[10]，

但该建议未被广泛采纳。直到 2016 年，Wang 等

将康氏菌属、异康氏菌属和 Pleionea 属最终划分

在一个新科——康氏菌科中[11]。 

除上述可培养菌株外，我们基于 POGO-DB

数据库[13]使用 73 个单拷贝持家基因编码的氨基

酸序列对 NCBI GenBank 数据库中未分类的 γ-变

形菌纲基因组进行系统发育分析，发现其中 3 个

来自于宏基因组的拼接基因组的分类位置属于康

氏菌科。其中，GCA002746155.1 为进化树长枝，

或 为 康 氏 菌 科 新 属 ； GCA002733465.1 和

GCA002401655.1 可能为与异康氏菌属同源关系

较近的新属(图 1)。 

2  康氏菌科细菌的代谢潜能 

2.1 康氏菌属细菌的代谢潜能 

已分离培养的多个康氏菌属模式菌株皆无法

使用单一性碳源(包括糖类、氨基酸、烷烃和羧酸

等)实现培养[2,4,9]。我们的基因组学研究结果显示

所有已知康氏菌属细菌的基因组中均缺乏糖类转

运相关基因[16]，且碳水化合物代谢相关基因(COG 

G)数目较海洋螺杆菌目其余微生物明显减少，甚

至低于专职性烷烃降解模式菌株 Alcanivorax 

borkumensis SK2[17](图 2)，以上结果暗示糖类不是

康氏菌属可利用的碳源。有论文推测盐沼中的康 

 

 
 

图 1.  康氏菌科的系统发育树重建 

Figure 1.  The reconstructed phylogenetic tree of Kangillaceae. In this phylogenetic tree, the bootstraps of all 
nodes are 100; “*” means metagenome-derived genomes. Multiple sequences were aligned using Clustal Omega[14] 

and representative consensus Maximum-Likelihood tree were constructed using FastTree[15]. 
 
 
 



558 Jiahua Wang et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2021, 61(3) 

actamicro@im.ac.cn 

 

 
 

图 2.  海洋螺杆菌目细菌基因组中碳水化合物转运和代谢基因(COG G)数目统计 

Figure 2.  The distribution of carbohydrate transport and metabolism (COG category G) in the genomes of 
Oceanosprillales. 
 

氏菌可能参与木质素降解[18]，但该研究所用 16S 

rRNA 基因扩增子与康氏菌属 16S rRNA 基因序列

相似性最高仅为 91%。目前已公布康氏菌属基因

组皆缺乏木质素降解相关基因，我们认为康氏菌

属不可能参与木质素的降解过程。此外，康氏菌

属的基因组天然精简，其中未发现潜在的次级代

谢生物合成途径。 

而在氮源利用方面，绝大多数康氏菌属细菌

缺乏氨转运体、硝酸盐还原酶基因，以及除氨基

酸和短肽外的有机氮源转运基因[16]，这提示蛋白

氮或许是康氏菌属的主要氮源。比较基因组分析

显示，康氏菌属细菌基因组中胞外蛋白酶数目、

种类和比例均显著高于其他海洋螺杆菌目细菌[16]。

基因组精简是康氏菌属细菌的典型特征，譬如在

K. profundi FT102 等 5 个康氏菌属细菌的核心基

因组中仅 1%的基因家族存在多拷贝。而这些多拷

贝基因家族中胞外蛋白酶基因占比高达 21%，这

暗示降解胞外蛋白是康氏菌属细菌的重要生理功

能[16]。实验证明，康氏菌属细菌能以混合氨基酸

或蛋白质为唯一碳源生长，且其生物量与培养基

中蛋白质含量、培养物中胞外蛋白酶粗酶活均呈

正相关[16,19]。因此，康氏菌属细菌很可能是一类

基因组高度精简的专职性胞外蛋白降解细菌。 

在氨基酸代谢方面，Neshich 等在比较 1748 个

细 菌 基 因 组 中 的 赖 氨 酸 代 谢 途 径 时 发 现         

K. koreensis极罕见地同时具有酵母氨酸(Saccharopine) 
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和赖氨酸脱氢酶两条赖氨酸降解通路[20]。Augustus

等在比较 206 个 γ-变形菌纲微生物基因组的甲硫氨

酸代谢相关通路时发现，K. koreensis 的甲硫氨酸代

谢基因簇结构十分罕见[21]。我们发现多个康氏菌属

细菌基因组中都存在多种氨基酸合成途径的缺失，

而海洋螺杆菌目其他科属细菌的基因组中均具有

全部 20 种氨基酸的合成途径[16]。因此，可以推测

康氏菌属细菌专职性胞外蛋白降解的营养特点或

许部分依赖于氨基酸降解能力的增强，并导致了部

分氨基酸合成能力的退化。 

2.2 康氏菌科其他属细菌的代谢潜能 

与康氏菌属明显不同，已分离的 Pleionea 属 

和异康氏菌菌株均能以糖类为唯一碳源生长[10–12]。

P. mediterranea MOLA115 基因组序列(Accession: 

GCF_003148745.1)中具有胞外蛋白酶和多种糖

类(包括葡萄糖、果糖、麦芽糖、甘油蔗糖、葡

萄糖酸和淀粉等)、氨基酸和寡肽的转运与代谢

基因(图 3)。 

 

 

 
图 3.  P. mediterranea MOLA115 的代谢网络重建(未发表数据) 

Figure 3.  The reconstructed metabolic pathways of P. mediterranea MOLA115 (unpublished data). The metabolic 
pathways in dash lines are not exist in any Kangilla genomes but are predicted to exist in Pleionea.  
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与 Pleionea 属类似，康氏菌科其他非康氏属

菌属(包括宏基因组 bin)也具有糖类转运及胞外蛋

白酶基因。其中，Aliikangiella marina GYP-15 具

有更多样的糖类(如岩藻糖和糊精)降解潜能、磷脂

利用能力。总而言之，康氏菌科中的非康氏菌属

细菌一般为兼性蛋白降解微生物。 

3  康氏菌属微生物的环境分布与生

态功能 

利用 16S rRNA 基因扩增子测序发现，在深

海的胡安·德富卡海岭熔岩流顶部的橘黄色絮状

物质中康氏菌属细菌的丰度在 γ-变形菌纲中位

列第二(占比高达 8.7%)[22]，在人工饲养的南美

白对虾 (Litopenaeus vannamei)肠道中亦可发现

康氏菌的存在[23]。Shi 等发现康氏菌属 N5 菌株

能 够 粘 附 并 裂 解 水 华 过 程 中 出 现 的 肋 骨 条 藻

(Skeletonema costatum)[24]。我们对 NCBI nr 数据

库中与康氏菌属 16S rRNA 基因序列高度相似的

样本的采集地信息进行分析发现，在南极土壤、

黄河三角洲土壤、马里亚纳海沟、高盐度海底微

生物垫，甚至中国河西走廊盐碱地等环境中均有

康氏菌属细菌存在，该结果显示康氏菌属细菌可

以在海洋和陆地的高盐环境中大量分布(未发布

结果)。 

康氏属细菌在海洋生态系统中的作用迄今仅

有两例相关的研究报告。Pelve 等利用海洋沉积物

捕获器和单细胞测序技术首次发现康氏菌属细菌

存在于 110 m 水深的海洋颗粒有机物(particulate 

organic matter，POM)中[25]。随后，Boeuf 等利用

相同装置及宏转录组分析发现该属微生物在 4000 m

深海的 POM 中有活跃的基因表达[26]。我们依据康

氏菌属细菌的胞外蛋白酶中含有胶原降解相关的

PKD 和 PPC 结构域[27–28]，推测该属细菌可能参与

海洋 POM 中难溶性蛋白的降解过程。 

4  讨论和展望 

康氏菌属细菌是一类在海洋环境中广泛分布

的细菌，可能对海洋中蛋白类有机物作为生源要

素的循环起到重要作用。虽然康氏菌属的多个模

式种都是韩国科学家建立的，但我国的科研人员

在确定此类海洋细菌的分类地位和系统发育关

系，以及通过基因组学研究分析其代谢潜能和推

断其生态功能方面则处于领先地位。与假单胞菌

等许多已报道的兼性蛋白降解微生物相比，康氏

菌具有高度的蛋白利用专一性，故而我们建议将

该属译为“食朊菌属”。 

我们发现康氏菌属细菌核心基因组中的绝大

多数胞外蛋白酶基因在康氏菌科其余属中都存在

直系同源基因，而其中仅有 3 个核心蛋白酶家族

(M16B、S41A 和 M48C)是康氏菌属特有的(与非

康氏菌属蛋白相似性低于 50%)。这暗示绝大多数

核心蛋白酶家族基因的获得时间早于康氏菌属的

形成时间，同时也提示康氏菌属的分化及特化为

专性蛋白营养型的过程可能存在其他机制。就胞

外蛋白酶数目而言，在基因组高度精简背景下，

康氏菌属部分胞外蛋白酶基因拷贝数的显著增加

可能是康氏菌属专职化蛋白营养的重要基础。就

功能而言，蛋白酶基因的局部重组也可能对其营

养方式有所贡献。例如，康氏菌科中 3 个属的细

菌基因组中均含有一个序列高度相似的、不含

PKD 结构域的 S8A 类胞外蛋白酶基因家族，但该

家族仅在康氏菌属中连续扩增，且其中有个别成

员 5ʹ端额外获得一个 PKD 结构域[16]，并可能由此

获得难溶性蛋白的降解功能。 
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此 外 ， 生 理 实 验 证 明 K. aquimarina 和       

K. profundi 均能利用硝酸盐进行厌氧生长[2,16]，但

基因组分析未发现二者携带目前已知的硝酸盐还

原酶基因序列，提示其中可能存在硝酸盐还原的

新机制。近 3 年来，美国 Delong 研究小组利用沉

积物捕获器、单细胞测序和宏转录组等技术手段开

展的海洋原位观测实验证实了海洋康氏菌科细菌

在海洋颗粒有机物中富集和活跃存在的现象[25–26]。

因 此 ， 研 究 包 括 “ 食 朊 菌 属 ” 在 内 的 康 氏 菌 科

(Kangiellaceae)细菌的生态作用对解释海洋氮不

平衡问题具有积极的意义。 
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Phylogeny and metabolic potential of marine bacteria in the 
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Abstract: Kangillaceae is a family under the order Oceanosprillales that contains the genera Kangiella, 

Aliikangiella and Pleionea. The presence of abundant genes encoding extracellular proteases in the highly 

streamlined genome of the genus Kangiella suggests that it contributes significantly to the degradation of protein 

components in marine particulate organic matter. Considering that the type strains of Kangilla exclusively utilize 

protein as nutrient sources, we suggest to translate the genus as "Shi Ruan Jun" (protein degrading bacteria) in 

Chinese. In this paper, we review the research progress to identify novel species and phylogeny of Kangielleace. 

Based on the reconstituted metabolic networks of Kangiella, we reveal the potential ecological functions of this 

group of marine bacteria. 
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