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摘   要：链霉菌(streptomycetes)因其产生的抗生素广泛应用于医疗与制药领域而闻名，是放线菌

门中最为庞大且极富物种多样性的分支。链霉菌经过多年来系统且深入的研究，在系统分类学、

多样性以及天然产物资源勘探等领域都取得了巨大进展。本文综述了链霉菌 3 个主要方向的研究

近况，阐述了目前研究面临的机遇与挑战，并对未来的研究工作进行了展望。 
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Abstract: Streptomycetes are well known for their dramatic production capacity of antibiotics, 
which are widely used in medicine and pharmacy. It is the largest and most diverse branch of 
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the phylum Actinomycetota. After years of in-depth research, streptomycetes have made great 
progress in the field of systematics, culture-dependent diversity research, and natural product 
resource exploration. Based on these three aspects, this paper reviews the most recently 
advances, opportunities and challenges in the related studies on streptomycetes, and also 
proposes the future directions. 
Keywords: streptomycetes; systematics; isolation and culture; natural product resource 
 
 

放线菌代表了自然界中物种多样性最高的

微生物类群之一，同时也是极具开发价值的类

群[1]，受到人们的长期关注。由放线菌生产的

化合物占当今临床使用的抗生素药物的三分之

二，同时还包括大量的抗癌化合物、免疫抑制

剂、驱虫剂、除草剂和抗病毒化合物[2-4]。链霉

菌是放线菌门中最为庞大且极具代表性的分

支，具备强大的生态适应能力，广泛分布于陆

地、水体生态系统以及高等真核生物等宿主相

关生境中[5]。 

自该类群首次被发现和报道的近 80 年来，

链霉菌研究取得了长足的发展。尤其是针对链霉

菌天然产物资源的开发及应用研究[6]，为医药、

农业和工业提供了丰富的、至关重要的研究材料

和产品实体。链霉菌系统分类学与以培养导向的

多样性研究同样取得了重要进展[7]，人们对于放

线菌的起源、进化和生理特征的认知进一步拓

展。特别是基因组学时代的到来，极大地促进了

现代分类学体系的发展。近期 Madhaiyan 等[8]

也基于链霉菌科的基因组系统学分析，重新划分

并生效发表了 6 个链霉菌科新属。本文基于链霉

菌系统分类学、资源多样性以及天然产物挖掘这

3 个方向，综述了链霉菌的相关研究近况，包括

技术革新带来的链霉菌研究方法与研究策略的

更新，也对目前研究中存在的机遇与挑战进行了

梳理，以期对链霉菌未来的研究方向提供依据和

参考。 

1  链霉菌系统分类学研究进展 
1.1  链霉菌的系统发育体系 

Waksman 和 Henrici 于 1943 年(批准名录

1980) 首 次 提 出 并 描 述 了 链 霉 菌 科

(Streptomycetaceae)[9]。Stackebrandt 等[10]在 1997
年基于放线菌纲成员的 16S rRNA基因序列进行

系统发育分析，并建议将链霉菌科提升为放线菌

纲 中 的 一 个 亚 目 ， 命 名 为 链 霉 菌 亚 目

(Streptomycineae)。2012 年发布的《伯杰氏系统

细菌学手册》 (Bergey’s Manual of Systematic 
Bacteriology)中 Kämpfer 等[11]将链霉菌亚目正式

划分为链霉菌目(Streptomycetales)。 
链霉菌具有鲜明的生理生化特征，它们为好

氧细菌、革兰氏染色阳性，不抗酸和乙醇，易形

成广泛分枝的基内菌丝且菌丝一般不碎裂。在链

霉菌成熟时，气生菌丝形成由多个分生孢子组成

的链状结构，这也是链霉菌名称的由来。基内菌

丝体细胞壁中的特征性氨基酸为 L,L-或 meso-两
种 DAP (2,6-二氨基庚二酸 )，孢子细胞壁为

L,L-DAP。全细胞水解物富含半乳糖或鼠李糖。

链霉菌科成员主要脂肪酸成分均包含饱和 iso⁃
脂肪酸和 anteiso⁃脂肪酸。主要的甲基萘醌为

MK-9 (H6, H8)。主要极性脂质为二磷脂酰甘油

(diphosphatidyl glycerol, DPG)、磷脂酰乙醇胺

(phosphatidyl ethanolamine, PE)、磷脂酰肌醇

(phosphatidylinositol, PI)和磷脂酰肌醇甘露糖

(phosphatidylinositol mannose, PIMs)。DNA 的

G+C 含量为 66–74 mol%[12]。 
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国际原核微生物系统学委员会(International 
Committee on Systematics of Prokaryotes, ICSP)
目前认可的链霉菌仅 1 个科，即链霉菌科，模式

属为链霉菌属[9]。同时，链霉菌科中包含有效发

表且正确命名的共 10 个属，包括别样链霉菌属

(Allostreptomyces)、恩布利菌属(Embleya)、北里

孢 菌 属 (Kitasatospora) 、 弯 曲 嗜 酸 菌 属

(Streptacidiphilus)、链霉菌属(Streptomyces)和黄

英菌属(Yinghuangia)；以及 Madhaiyan 等[8]最新

提议的 6 个新属中的 4 个，分别是：红树林放线

孢菌属(Mangrovactinospora)、彼得肯普弗菌属

(Peterkaempfera) 、 弯 曲 抗 生 素 菌 属

(Streptantibioticu)以及李文均菌属(Wenjunlia)，另

外 2 个 提 议 的 新 属 ， 放 线 嗜 酸 菌 属

(Actinacidiphila) 和 灰 褐 嗜 酸 菌 属

(Phaeacidiphilus)目前处于生效发表但未正确命

名(图 1)。截至 2023 年 2 月 20 日，链霉菌科在

原核生物标准命名名录 (List of Prokaryotic 
names with Standing in Nomenclature, LPSN, 
https://lpsn.dsmz.de/family/streptomycetaceae) 中

收录的有效发表并正确命名的物种数为 732 个。 

1.2  链霉菌的现代分类方法及技术 
链霉菌的物种分类，最初主要是基于传统分

类(traditional classification)，主要指以形态特征

(morphological characteristics)、培养特征(cultural 
characteristics) 及 生 理 生 化 特 性 (physiological 
characteristics) 等表观分类学指征 (phenotypic 
information)[9]。传统分类法中的形态特征常用作

分类系统中科以上单元的划分，而形态结构特征

结合生理生化特性可以用于科以下单元的分类。

后来基于传统分类并与单基因系统发育分析相

结 合 发 展 形 成 了 “ 多 相 分 类 (polyphasic 
taxonomy)”的现代分类体系，但是这种研究并没

有在链霉菌中提供很好的系统发育分析[13-14]。

Labeda 等[15]研究表明 16S rRNA 基因序列可以

用来证明链霉菌科内成员的物种多样性，并确定

了 130 个具有统计学意义的分支和额外的单种

谱系。近年来，链霉菌的系统发育分辨率的显著

提高要得益于利用 atpD、gyrB、rpoB、recA 和

trpB 这些看家基因的多位点序列分析技术

(multi-locus sequence analysis, MLSA)[16]。MLSA
方法基于多位点序列分型(multilocus sequence 
typing, MLST)方法发展而来，具有快速简便、重

复性好和高区分力的特点[17]。MLSA 方法会将

具有保守功能蛋白质的部分基因序列，即看家基

因，进行编码用于生成系统发育树，并推断系统

发育关系。该分析方法支持了北里孢菌属和弯曲

嗜酸菌属间的系统发育差异，以及链霉菌属中的

9 个种转入北里孢菌属。对于北里孢菌属更进一

步的修订是将该属的描述修正，并把原来链霉菌

属的生靛链霉菌(Streptomyces indigoferus)和杀

黄胞菌素链霉菌(Streptomyces xanthocidicus)重
分类为北里孢菌属成员[18]。 

基于基因组指标的分类学方法如今已成为

一种主流的分类学研究手段，其可用于划分链霉

菌相关的科、属和种[13,19-23]。目前，由基因组序

列衍生而来的分析方法，如数字 DNA-DNA 杂

交(digital DNA-DNA hybridization, dDDH)、平均

核苷酸一致性(average nucleotide identity, ANI)
和平均氨基酸一致性(average amino acid identity, 
AAI)，通常用于种和属的水平分类学描述[24-25]。

此外，当 MLSA 只利用较少看家基因时，其分

类结果并不十分可靠，系统发育基因组学

(phylogenomics)分析则会获得更可信的分类学

结果。系统发育基因组学是面向一组具有相关关

系物种的基因组分析，是进化与基因组学的交汇

点[26]。基因组中包含了更多的物种进化信息，

基于基因组构建系统发育，相较于基于单一保守

基因的系统发育，可以更真实地反映类群之间的

进化关系。 
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图 1  基于链霉菌科各属代表种菌株的全基因组序列构建的系统发育树[8] 
Figure 1  Phylogenomic tree of represent strains of the family Streptomycetaceae[8]. The blue labeled Latin 
names represent the newly proposed six genera of the family Streptomycetaceae. 
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1.3  链霉菌系统分类学的最新进展 
系统分类学一直是一个活跃且动态发展的

基础学科，链霉菌系统分类学格局也在现代分类

方法及技术的发展下改变。2020 年，Salam 等[27]

基于已有的基因组序列，利用 16S rRNA 基因序

列系统发育分析，对具有纯培养物的放线菌门高

级分类单元做了分类地位梳理。该研究提议将链

霉菌科的别样链霉菌属(Allostreptomyces)划分出

去，并建立一个属于链霉菌的新科，命名为别样

链霉菌科 (Allostreptomycetaceae) 。 2021 年，

Volpiano 等[22]通过对链霉菌属中的热自养链霉

菌 (Streptomyces thermoautotrophicus)[28]的重分

类，提议将其从原有的属划分出去，并建立一个

属于链霉菌的新科，命名为碳放线孢菌科

(Carbonactinosporaceae)。然而，这 2 个对链霉

菌新科的提议尚未被 ICSP 认可。 
近期，Madhaiyan 等[8]利用基因组序列数据

阐明链霉菌科分类单元之间的进化关系，并对需

要重新分类的分类单元进行适当的分类排序。为

了研究链霉菌科内的分类学关系，该研究首先重

建了包含别样链霉菌属(Allostreptomyces)、恩布

利菌属(Embleya)、北里孢菌属(Kitasatospora)、
弯曲嗜酸菌属 (Streptacidiphilus) 、链霉菌属

(Streptomyces)和黄英菌属 (Yinghuangia)成员的

大多数模式菌株的 16S rRNA 基因系统发育树。

该研究发现了链霉菌科中的 19 株模式菌株与同

科 其 他 成 员 16S rRNA 基 因 相 似 性 较 低

(<97.3%)，而后利用保守通用蛋白进行系统基因

组学分析，结果反映了其较高的遗传多样性并确

定了 6 个不同的属级别分支(图 1 蓝色标注)，其

中 2 个分支从弯曲嗜酸菌属分离，另外 4 个分支

从链霉菌属中分离。这些新属同弯曲嗜酸菌属和

链霉菌属成员的 AAI 值为 63.9%–71.3%，即与

属间比较阈值一致。该研究 [8]又利用软件工具

PhyloPhlAn 3.0[29]对其进行全基因组系统发育重

建。其中 AAI 和保守蛋白百分率(percentage of 
conserved proteins, POCP)分析结果表明，这些系

统发育具有明显差异的类群可能归属于 6 个新

属 (表 1，图 1)，分别命名为放线嗜酸菌属

(Actinacidiphila) 、 红 树 林 放 线 孢 菌 属

(Mangrovactinospora) 、 彼 得 肯 普 弗 菌 属

(Peterkaempfera) 、 灰 褐 嗜 酸 菌 属

(Phaeacidiphilus) 、 弯 曲 抗 生 素 菌 属

(Streptantibioticu)以及李文均菌属(Wenjunlia)。 
该研究[8]从弯曲嗜酸菌属中划成了 3 个谱

系，其包括狭义弯曲嗜酸菌属(Streptacidiphilus 
sensu stricto)，即被再分类的弯曲嗜酸菌属，以

及 2 个新谱系，分别为彼得肯普弗菌属

(Peterkaempfera) 和 灰 褐 嗜 酸 菌 属

(Phaeacidiphilus)。 
弯曲嗜酸菌属经过再分类后，其包括弯曲嗜

酸菌属中的安眠岛弯曲嗜酸菌(Streptacidiphilus 
anmyonensis)[30] 、 产 黑 素 弯 曲 嗜 酸 菌

(Streptacidiphilus melanogenes)[30]、皱褶弯曲嗜酸

菌(Streptacidiphilus rugosus)[30]、白色弯曲嗜酸菌

(Streptacidiphilus albus)[31] 、 碳 弯 曲 嗜 酸 菌

(Streptacidiphilus carbonis)[31]、中性弯曲嗜酸菌

(Streptacidiphilus neutrinimicus)[31]、江西弯曲嗜

酸菌 (Streptacidiphilus jiangxiensis)[32]和居松树

弯曲嗜酸菌(Streptacidiphilus pinicola)[33]共 8 个

物种水平成员，模式种为白色弯曲嗜酸菌

(Streptacidiphilus albus)。 
1.3.1  彼得肯普弗菌属 

再分类得到的其中一个新谱系为彼得肯普

弗菌属，该谱系由新分类的灰平弯曲嗜酸菌

(Streptacidiphilus griseoplanus)[34]和支气管弯曲

嗜酸菌(Streptacidiphilus bronchialis)[34]组成。它

们的 16S rRNA 基因序列相似性为 98.1%，在系

统发育分析中形成了较高自引支持度(bootstrap 
support)的聚类。这 2个模式菌株AAI值为 81.3%， 
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表 1  六个链霉菌科新属成员的命名更替及其分类地位现状 
Table 1  Nomenclature alternation of six new genera members of the family Streptomycetaceae and their 
taxonomic status 
No. Original name New name Current status of classification status 
1 Streptomyces acididurans Actinacidiphila acididurans Synonym 
2 Streptomyces alni Actinacidiphila alni Synonym 
3 Streptomyces bryophytorum Actinacidiphila bryophytorum Synonym 
4 Streptomyces epipremni Actinacidiphila epipremni Synonym 
5 Streptomyces glaucinigra Actinacidiphila glaucinigra Synonym 
6 Streptomyces guanduensis Actinacidiphila guanduensis Synonym 
7 Streptomyces oryziradicis Actinacidiphila oryziradicis Synonym 
8 Streptomyces paucisporea Actinacidiphila paucisporea Synonym 
9 Streptomyces rubida Actinacidiphila rubida Synonym 
10 Streptomyces soli Actinacidiphila soli Synonym 
11 Streptomyces yanglinensis Actinacidiphila yanglinensis Synonym 
12 Streptomyces yeochonensis Actinacidiphila yeochonensis Synonym 
13 Streptacidiphilus bronchialis Peterkaempfera bronchialis Correct name 
14 Streptacidiphilus griseoplana Peterkaempfera griseoplana Correct name 
15 Streptacidiphilus oryzae Phaeacidiphilus oryzae Synonym 
16 Streptomyces gilvigrisea Mangrovactinospora gilvigrisea Correct name 
17 Streptomyces tyrosinilytica Wenjunlia tyrosinilytica Correct name 
18 Streptomyces vitaminophila Wenjunlia vitaminophila Correct name 
19 Streptomyces cattleyicolor Streptantibioticus cattleyicolor Correct name 

 
 

 
 
 
 
 
 
 

但与该属的其他成员的 AAI 值为 67.8%–70.0% 
(平均为 68.41%)，即低于不同属间比较的 AAI
阈值(约 70%–74%)[35-36]。将这 2 个种的模式菌

株与北里孢菌属成员进行比较时，得到的 AAI
平均值略高，为 70.7% (69.2%–72.8%)。Li 等[20]

的系统基因组分析结果表明，支气管弯曲嗜酸

菌模式菌株相比于弯曲嗜酸菌属与北里孢菌属

的进化关系更近，同时提出其可能是一个新属。

这些数据和研究支持将这 2 个种重新划分为链

霉菌科的一个新属，并以灰平彼得肯普弗菌

(Peterkaempfera griseoplana)为模式种，命名为

彼得肯普弗菌属(Peterkaempfera)。 
1.3.2  灰褐嗜酸菌属 

第二个新谱系为灰褐嗜酸菌属，该谱系由稻

田弯曲嗜酸菌(Streptacidiphilus oryzae)组成[37]。 

在对其 16S rRNA 基因进行系统发育分析时，发

现其系统发育关系最接近的是灰平弯曲嗜酸菌，

相似性为 97.4%。稻田弯曲嗜酸菌与其他狭义弯

曲嗜酸菌属成员的 AAI 值为 67.3%–68.6% (平均

为 67.8%)[8]，即低于不同属间比较的 AAI 阈值

(约 70%–74%)。将该菌株与弯曲嗜酸菌属的其

他成员相比，该物种的 POCP 值为 46.4%–51.2% 

(平均为 48.8%)，这也表明其不应划分在弯曲嗜

酸菌属内。因此，这些多相分类的数据支持这个

种被重新划分为链霉菌科的一个新属，命名为灰

褐嗜酸菌属(Phaeacidiphilus)，原稻田弯曲嗜酸

菌(Streptacidiphilus oryzae)再分类为稻田灰褐嗜

酸菌(Phaeacidiphilus oryzae)，为灰褐嗜酸菌属

模式种。 
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1.3.3  弯曲抗生素菌属 
卡特兰链霉菌(Streptomyces cattleya)[38]已经

在天然产物领域被广泛且深入的研究，其能够产

生较高应用价值的噻烯霉素(thienamycin)和氟

化化合物[38-41]，但在分类学领域尚未被正式描述

为一个物种[16]。该物种与链霉菌属标准菌株间

的 AAI 值为 60.0%–71.1% (平均为 70.0%)，与链

霉菌属的模式种白色链霉菌(Streptomyces albus)
的 POCP 值为 52.7%，略高于先前研究提出的属

间 POCP 阈值(50%)，许多研究表明这个阈值过

于严格[42-44]。这些已有的系统基因组学分析、

AAI 和 POCP 数据支持该物种被重新划分为链

霉菌科的一个新属，命名为弯曲抗生素菌属

(Streptantibioticu)，原卡特兰链霉菌(Streptomyces 
cattleya) 再 分 类 为 卡 特 兰 弯 曲 抗 生 素 菌

(Streptantibioticu cattleya)，为弯曲抗生素菌属模

式种。 
1.3.4  放线嗜酸菌属 

耐酸链霉菌(Streptomyces acididurans)[45]、

桤木链霉菌(Streptomyces alni)[46]、苔藓链霉菌

(Streptomyces bryophytorum)[47]、浅绿灰链霉菌

(Streptomyces glauciniger)[48] 、关杜河链霉菌

(Streptomyces guanduensis)[49] 、 暗 红 链 霉 菌

(Streptomyces rubidus)[49] 、 阳 陵 链 霉 菌

(Streptomyces yanglinensis)[49] 、 寡 孢 链 霉 菌

(Streptomyces paucisporeus)[49] 、 稻 根 链 霉 菌

(Streptomyces oryziradicis)[50] 、 土 壤 链 霉 菌

(Streptomyces soli)[51]和骊川链霉菌(Streptomyces 
yeochonensis)[52]这 11 个种的标准菌株在基于保

守蛋白的系统基因组学分析中被划分到一个单

独的谱系。该谱系内的种与卡特兰链霉菌和狭义

链霉菌属成员的 16S rRNA基因序列相似度都比

较低，分别为 96.3%–97.4%和 96.1%–97.3%。对

这 11 个种的 AAI 分析结果显示，该谱系内物种

间 AAI 值在 70.6%–87.2% (平均为 74.9%)，与链

霉菌属的 AAI 值为 67.2%–71.3% ( 平均为

69.0%)。由此可见，这些 AAI 值与不同属间比较

的 AAI 阈值(约 70%–74%)一致。这 11 个标准菌株

间的 POCP 值为 41.8%–71.2% (平均为 54.2%)，
其与链霉菌属的 POCP 值为 38.9%–62.7% (平均

为 47.3%)。这些分析数据支持该谱系被重新划

分为链霉菌科的一个新属，并以骊川放线嗜酸菌

(Actinacidiphila yeochonensis)为模式种，命名为放

线嗜酸菌属(Actinacidiphila)。 
1.3.5  红树林放线孢菌属 

黄灰链霉菌(Streptomyces gilvigriseus)[53]的

模式菌株被划分到了一个单独的谱系，且这一谱

系只包含这一个种。与这个谱系亲缘最近的是青

兰港链霉菌(Streptomyces qinglanensis)[54]，两者

16S rRNA 基因序列相似度较低，为 96.2% (两者

ANI、dDDH 和 AAI 值分别为 74.8%、20.8%和

64.1%)。AAI 分析结果表明，黄灰链霉菌与链霉

菌属的标准菌株间的 AAI 值为 63.9%–64.9% (平
均为 64.5%)，即低于不同属间比较的 AAI 阈值

(约 70%–74%)。黄灰链霉菌与链霉菌属所有标

准菌株的 POCP 值不高于 55.5% ( 平均为

44.0%)，再次表明该谱系可代表一个独立的属。

系统发育分析结合较低的 AAI 值，支持这个谱

系被重新划分为链霉菌科的一个新属，并以黄灰

红 树 林 放 线 孢 菌 (Mangrovactinospora 
gilvigriseus)为模式种，命名为红树林放线孢菌属

(Mangrovactinospora)。 
1.3.6  李文均菌属 

与黄灰链霉菌类似，嗜维生素链霉菌

(Streptomyces vitaminophilus)[55-56]和解酪氨酸链

霉菌(Streptomyces tyrosinilyticus)[57]的标准菌株

也在基于保守蛋白的系统基因组学分析中被划

分至链霉菌属之外。在核心基因组系统发育树

中，与该谱系系统发育关系密切的卡特兰链霉菌

和黄灰链霉菌的平均 AAI 值分别为 69.6%和
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65.0%，即低于不同属间比较的 AAI 阈值(约
70%–74%)。该谱系内的嗜维生素链霉菌与解酪

氨基酸链霉菌的 AAI 值为 73.6%，但是彼此间

相比较得出的 POCP 值为 49.5%。根据 AAI 和

系统基因组学数据将它们划分为同一个属更为

合理。嗜维生素链霉菌最初被命名为嗜维生素孢

囊放线菌(Actinosporangium vitaminophilum)[56]，

而后 Goodfellow 等[55]根据其生理特性和化学分

类特征将其划入链霉菌属。Krasil’nikov 和 Yuan 
(1980 年批准名录 )[58] 提出的孢囊放线菌属

(Actinosporangium)目前仍然是有效发表的状

态 ， 但 是 该 属 的 模 式 种 紫 色 孢 囊 放 线 菌

(Actinosporangium violaceum)已被划分至链霉菌

属[55]。目前该谱系被重新划分为链霉菌科的一

个新属，并以嗜维生素李文均菌 (Wenjunlia 
vitaminophila)作为模式种，命名为李文均菌属

(Wenjunlia)。 
综上研究，基因组系统发育分析、16S rRNA

基因序列分析和 AAI 分析等数据均充分表明链

霉菌科中的这 6 个类群需要在科水平或属水平

上进行重分类。目前，部分重分类的提议已被

ICSP 认可，对于链霉菌分类体系的认知也需要

与时俱进。 

2  链霉菌分离培养策略 
2.1  链霉菌的分离培养研究方法 

近 10 年来，基因组测序技术、宏基因组学

和系统发育分析方法的进步极大地改变了人们对

微生物多样性以及生命之树的看法与见解[59-60]。

尽管基因组数据有助于许多关于微生物重要且

新颖的研究，但未培养谱系的生物学和生理学功

能仍需有效的纯培养物才能得以验证，进而正确

理解它们的生态学功能。链霉菌中的大多数化合

物也是通过菌株的纯培养物发酵并萃取分离获

得。获取可培养的链霉菌资源是深入研究及应用

链霉菌强大代谢潜能的重要前提。 
分离培养菌株资源的第一步就是对样品进

行预处理，正确的预处理能够选择性抑制非目标

类群的生长，提高标类群的分离比例和分离效

率。干热或室温干燥的方式通常用于抑制和清除

土壤中的以革兰氏阴性菌为主的大多数细菌，进

而大幅提高放线菌的分离比例[61-62]。针对土壤样

品常用的物理预处理方法是超声处理法，这种方

法既有助于链霉菌等放线菌类群的细胞或孢子

从土壤颗粒上脱落又能够有效杀死常见细菌类

群，进而提高链霉菌的分离比例和分离效率[63-65]。 
在分离培养研究中，分离培养基的有效性尤

为重要。成熟的分离培养策略通常会将多种选择

性培养基组合起来，以获取更加丰富的分离菌株

数量和种类的多样性。分离培养基的有效性与目

标菌株类群的生态特性密切相关，链霉菌的成功

培养与碳氮源、矿物质、维生素、水分以及必要

的生长因子密切相关[66]。例如，淀粉酪蛋白琼

脂(starch casein agar, SCA)在分离链霉菌属和小

单孢菌属 (Micromonospora)等类群表现出较好

的选择性效果[67-69]。培养基一般根据营养物质含

量的高低分为富营养培养基和寡营养培养基。已

有研究表明，寡营养培养基在链霉菌等放线菌类

群的分离上表现得更为高效[3, 70-71]。寡营养培养

基能够为菌株创造一个低有机质的生长环境，这

对极端生境来源链霉菌等放线菌类群分离更具

选择性[71]。链霉菌本身包含着不同的链霉菌类

群，不同链霉菌类群对于营养物质的需求也有一

定的差异。为了提高菌株分离效果，研究人员也

会向分离培养基中添加一定量的抑制剂。在针对

链霉菌等放线菌类群的分离培养研究中，在分离

平版上与目标类群形成竞争关系的部分革兰氏

阳性菌、革兰氏阴性菌以及一些真菌类群会被视

为污染物[66]。抗生素等化学物质会被用于抑制

或清除“污染物”，进而保证目标类群的分离比例
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和分离效率[66,72]。链霉菌分离培养中最常使用的

抑制剂分别是放线菌酮(cycloheximide)、制霉菌

素(nystatin)和萘啶酮酸(nalidixic acid)[68,73-78]。 
培养条件的设置也是一个重要因素。影响培

养条件的主要因素是培养温度和培养时间[79-81]。

在针对某个生境的分离培养研究中，掌握样地的

温度参数是极为必要的，这对于培养过程中培养

温度的设置具有重要参考意义。成熟的分离培养

策略通常会设置 2 个或更多培养温度，以更全面

地研究可培养链霉菌的多样性。一般来讲，链霉

菌等大多数放线菌类群的最适生长温度是

25–30 ℃，这也被视为一般培养温度[82]。极端生

境会存在许多有特殊温度偏好的微生物，所以要

根据研究对象更灵活地选择一些非常规的培养

温度，这样可能会获得更多或更稀有的链霉菌类

群[64,83]。另一个因素就是培养时间，设置特定的

培养时间可以分离出不同生长速度的链霉菌类

群，但是培养时间的设置要考虑诸多因素，例如

分离培养基种类、培养温度和目标类群的生理特

征等。 
上述几点是分离培养研究中重要的影响因

素，研究人员为了达到研究目标往往会将不同影

响因素有机结合起来形成一套分离培养体系，这

不仅能够高效地得到目标类群，也能减少不必要

的成本投入。近期，Li 等[7]在对古尔班通古特沙

漠样品进行分离培养实验时提出了 2 套分离培

养体系，即常规细菌分离培养规程(conventional 
culture procedure, CCP)和链霉菌分离培养规程

(streptomycetes culture procedure, SCP)。CCP 与

SCP 主要是在分离培养基和抑制剂两个方面做

了不同的组合(表 2)。研究结果表明，CCP 策略

共分离得到细菌 978 株(占总数 61.5%)，SCP 策

略共分离得到细菌 611 株(占总数 39.5%)。然而，

在对于链霉菌类群的分离表现上，CCP 策略共

分离得到链霉菌 106 株(占链霉菌总数 22.6%)，
SCP 策略共分离得到链霉菌 363 株(占链霉菌总

数 77.4%)。SCP 策略不仅能够分离更多数量的链

霉菌菌株，其分离得到的链霉菌具有更高的多样

性。尽管 CCP 策略能够获得更多数量的菌株，但

是把研究目标聚焦到链霉菌类群时，SCP 策略的

效果要远好于 CCP 策略。这表明根据研究目标建

立合适的分离培养体系是一项极其重要的工作。 

2.2  链霉菌培养与免培养的关系 
在当下基因组数据暴发式增长的时代下，细

菌和古菌多样性已经有了更深入、更全面的研 

究[84]，这也让人们窥见了巨大的未知微生物多

样性，同时产生了一个对微生物学领域具有深远

影响的思维范式，即只有不到 1%的微生物是可

培养的[85-86]。然而，Martiny[87]挑战了这一观点，

其研究表明不同环境中的许多微生物类群可以

用已知的培养技术培养且远超过 1%。Lagier 等[88]

基于多培养条件、基质辅助激光解吸电离飞行时

间质谱(matrix-assisted laser desorption/ionization 
time-of-flight mass spectrometry, MALDI-TOF 
MS)和 16S rRNA 基因序列鉴定技术提出了培养

组学(culturomics)概念。通过这一方法培养获得

了宏基因组分析未发现的物种，并将人类肠道细

菌物种数量增加了至少一倍。Li 等[7]对于链霉菌 
 
表 2  CCP 与 SCP 分离培养策略 
Table 2  Culture strategy of CCP and SCP 
Training strategies Isolation medium Inhibitor (final concentration) 
CCP R2A, MM, 0.2×TSA, 0.1×NA 制霉菌素 Nystatin (50 mg/L) 
SCP R2A, MM, AIA, SCA 制霉菌素、萘啶酮酸、放线菌酮、重铬酸钾 

Nystatin (50 mg/L), naphthyridone acid (25 mg/L), cycloheximide (25 mg/L), 
potassium dichromate (25 mg/L) 
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类群的分离培养研究表明，分离培养得到的链霉

菌多样性甚至高于免培养的链霉菌多样性。因

此，人们不能将“不可培养”视为“永远不能培

养”，只是目前缺乏关于未培养微生物的关键生

物学信息，尚未找到合适的培养方法。 
菌株的分离培养是一项需要巨大的人力、时

间和经费投入的研究工作，在分离培养新颖或稀

有类群时，这项投入会变得更大。Thrash[89]也据

此做了一项关于培养与免培养的成本效益分析，

并指出分离培养的研究要基于科学性与合理性。

在测序技术支持下，研究人员可以充分利用免培

养技术指导分离培养研究，例如，运用宏基因组

学技术提供的未培养微生物功能预测结果设计

针对目标类群的选择性分离培养策略。 

3  后组学时代的链霉菌资源勘探 
3.1  链霉菌基因组资源 

链霉菌的生态分布极其广泛，这种极强的生

态适应能力要归因于其次级代谢能力的进化。链

霉菌次级代谢能力的进化主要由垂直遗传和水

平基因转移这 2 个因素驱动，这种成熟的交换生

物合成基因的机制是链霉菌被视为天然产物丰

富宝库的原因。来自生态系统的选择性压力可能

诱导链霉菌中巩固自身生态位必要的生物合成

基因簇向染色体核心区迁移，这些基因簇可以通

过垂直遗传更稳定地保持下去，因此在不同链霉

菌菌种之间显示出更高的保守性[90-92]。不仅如

此，一些研究指出微生物生物合成核心基因的基

因系统发育和物种系统发育之间具有很强的异

质性[93-95]。因此在勘探链霉菌天然产物资源时不

仅要考虑研究对象的系统发育关系，也要考虑同

种不同菌株代谢潜能的差异。 
1940–1970 年之间的近 30 年被称为“抗生素

发现的黄金时代”，在此期间研究人员从土壤链

霉菌中发现了大量沿用至今的抗生素，包括丰富

多样的多烯大环内酯、芳香聚酮和糖苷类化合

物[96-97]。随着基因组测序技术的出现与发展，生

物研究也进入了基因组时代，研究人员发现微生

物的代谢潜能远超预期。例如，在天蓝色链霉菌

(Streptomyces coelicolor)[98]的模式菌株 A3(2)基
因序列信息公布之前的半个世纪，研究人员已经

将其作为模式生物做了大量研究并分离出了十

余种不同构型的天然产物。然而这还未超过其次

级代谢编码潜能的一半，通过对天蓝色链霉菌基

因组资源挖掘后，研究人员又发现了 7 种不同构

型的天然产物。 
相比于经典的化学分析，基因组挖掘具有独

特的优势[99]。首先，基因组资源的研究向人们

揭示了隐秘生物合成途径的概念，这是指那些已

在基因组中被识别，但其同源的天然产物并没有

在实验室或工业条件下合成的途径。其次，基因

组学研究能够将已发现的分子与其生物合成基

因连接起来，使得异源表达和批量生产成为可

能，这对于“微生物智造”的产业转化尤为重要。 

3.2  链霉菌代谢潜能挖掘 
微生物次级代谢产物的挖掘一直是热点研

究领域。然而近些年来新颖天然产物药物的发

掘效率显著下降，许多研究的结果都是重复发

掘[100]。在工业或实验室筛选过程中，微生物通

常在具有充足营养资源的隔离环境中培养，这与

它们复杂且多变的原生栖息环境成了鲜明的对

比。同时，目前在实验室环境下激活其生物合成

基因簇表达的方法有限，链霉菌的全部代谢潜能

尚未能得到完全激发。这些在基因组水平上呈现

的代谢潜能如果不能在实验室或者工业生产中

得到表达，那么其应用意义将大打折扣。 
微生物次级代谢产物被认为是生态系统中

资源竞争的重要媒介，对于微生物的生存以及巩

固其生态位极其重要[101-102]。因此，微生物的相

互作用对相关的生物合成基因簇的激活起着关
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键作用[103-105]。挖掘微生物代谢潜能同时增加新

颖天然产物的发掘需要找到激活生物合成基因

簇表达的触发因子[106-107]。如今的实验通常会一

些手段来模拟这些自然发生的“化学—生态”关
系，这样隐秘生物合成基因簇可能在实验条件下

被激活。Onaka 等[108]发现将链霉菌菌株 S-522
与产霉菌酸的肺冢村菌(Tsukamurella pulmonis)
共培养可激活抗生素 alchivemycin A的隐匿生物

合成途径。Sung 等[109]将来自海洋的链霉菌与耐

甲氧西林的金黄色葡萄球菌 (Staphylococcus 
aureus)等多种人类病原体进行共培养时发现多

种抗生素的产量增加且生物活性增强，这表明将

链霉菌与具备多重耐药性的细菌共培养可能会

成为一种有效的、可针对性挖掘特定病原体抑制

活性新化合物的策略。 
微生物代谢网络调控的触发因子是多种 

多样的，这些因子包括细胞与细胞间的物理互

作[108,110]、营养耗竭率变化[111]、化合物前体的

酶促反应[112]、水平基因转移[113]和微生物小分

子互作[105,108,114]。因此，现在针对单个菌株代谢

组分的调控方法主要有：改变培养基的组分[115]、

诱导抗生素耐药性[116]和微生物共培养[117-118]。然

而，对于许多相互作用机制的研究并不明晰，尤

其是分子的相互作用机制仍存在许多未知。 
如今，如成像质谱等检测技术的发展使微生

物之间相互作用产生的分子交换更直观地呈现

给研究人员[105,119]。检测技术的发展也引导了分

析技术的发展，现在对于微生物代谢潜能的分析

主要运用的是组学研究方式。对于基因组数据有

antiSMASH[120]、PRISM[121]等工具提供生物合成

基因簇的识别和注释等分析，对于代谢组的质谱

数据有 GNPS[122]、Qemistree[123]等工具提供化合

物预测和聚类等分析。这些方法学的进步有助于

阐明上述相互作用所涉及触发因子，进而更全面

地挖掘微生物代谢潜能。 

4  总结与展望 
链霉菌作为最具代表性的放线菌之一，是研

究人员长期关注的重要功能类群。目前 ICSP 认

证且正确命名的链霉菌成员包含 1 个科，10 个

属以及 732 个物种，还有大量的新物种有待被鉴

定。菌株资源是微生物学研究的基础，链霉菌分

离培养又是链霉菌资源研究的重中之重。Li 等[7]

研究揭示了根据目标类群建立合适的分离培养

体系的重要性。该研究的培养和免培养多样性结

果对比也预示着在新的研究理念和技术支持下

将“不可培养”变为“可培养”是极有可能的，提示

人们多维度的探索对于充分认识微生物多样性

的必要性。 
在后组学时代，多组学的联用是研究的大趋

势[124]，多维度的剖析也有助于更深层次地去全

面认知链霉菌。同时，设计出更加科学、高通量

的评价及应用技术方法和科学装置，是有效挖掘

链霉菌代谢潜能宝库的重要发展方向。随着科学

研究方法和技术水平的不断进步，链霉菌整体研

究在未来会有更进一步的发展，为人类的健康和

生活提供重要保障。 

参考文献  

[1] van BERGEIJK DA, TERLOUW BR, MEDEMA MH, 
van WEZEL GP. Ecology and genomics of 
Actinobacteria: new concepts for natural product 
discovery[J]. Nature Reviews Microbiology, 2020, 
18(10): 546-558. 

[2] BARKA EA, VATSA P, SANCHEZ L, 
GAVEAU-VAILLANT N, JACQUARD C, KLENK 
H-P, CLéMENT C, OUHDOUCH Y, van WEZEL GP. 
Taxonomy, physiology, and natural products of 
Actinobacteria[J]. Microbiology and Molecular 
Biology Reviews, 2016, 80(1): 1-43. 

[3] BERDY J. Bioactive microbial metabolites[J]. The 
Journal of Antibiotics, 2005, 58(1): 1-26. 

[4] VRANCKEN K, ANNE J. Secretory production of 
recombinant proteins by Streptomyces[J]. Future 



 

 

 

1826 DONG Lei et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2023, 63(5) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

Microbiology, 2009, 4(2): 181-188. 
[5] van der MEIJ A, WORSLEY SF, HUTCHINGS MI, 

van WEZEL GP. Chemical ecology of antibiotic 
production by actinomycetes[J]. FEMS Microbiology 
Reviews, 2017, 41(3): 392-416. 

[6] LACEY HJ, RUTLEDGE PJ. Recently discovered 
secondary metabolites from Streptomyces species[J]. 
Molecules, 2022, 27(3): 887. 

[7] LI S, DONG L, LIAN W-H, LIN Z-L, LU C-Y, XU L, 
LI L, HOZZEIN WN, LI W-J. Exploring untapped 
potential of Streptomyces spp. in Gurbantunggut Desert 
by use of highly selective culture strategy[J]. Science 
of the Total Environment, 2021, 790: 148235. 

[8] MADHAIYAN M, SARAVANAN VS, SEE-TOO W-S, 
VOLPIANO CG, SANT’ANNA FH, DA MOTA FF, 
SUTCLIFFE I, SANGAL V, PASSAGLIA LMP, 
ROSADO AS. Genomic and phylogenomic insights 
into the family Streptomycetaceae lead to the proposal 
of six novel genera[J]. International Journal of 
Systematic and Evolutionary Microbiology, 2022, 
72(10): 005570. 

[9] WAKSMAN SA, HENRICI AT. The nomenclature and 
classification of the actinomycetes[J]. Journal of 
Bacteriology, 1943, 46(4): 337-341. 

[10] STACKEBRANDT E, RAINEY FA, WARD-RAINEY 
NL. Proposal for a new hierarchic classification system, 
Actinobacteria classis nov[J]. International Journal of 
Systematic and Evolutionary Microbiology, 1997, 
47(2): 479-491. 

[11] PARTE A, WHITMAN WB, GOODFELLOW M, 
KäMPFER P, BUSSE H-J, TRUJILLO ME, LUDWIG 
W, SUZUKI K-I. Bergey’s Manual of Systematic 
Bacteriology: volume 5: the Actinobacteria[M]. Berlin: 
Springer Science & Business Media, 2012. 

[12] KÄMPFER P. Streptomycetaceae[J]. Bergey’s Manual 
of Systematics of Archaea and Bacteria. 2015: 1-11. 

[13] GLAESER SP, KäMPFER P. Streptomycetaceae: 
phylogeny, ecology and pathogenicity[J]. eLS, 2016: 
1-12. 

[14] KäMPFER P. The family Streptomycetaceae, part I: 
taxonomy[J]. The Prokaryotes, 2006, 3: 538-604. 

[15] LABEDA D, GOODFELLOW M, BROWN R, WARD 
A, LANOOT B, VANNCANNEYT M, SWINGS J, 
KIM S-B, LIU Z, CHUN J. Phylogenetic study of the 
species within the family Streptomycetaceae[J]. 
Antonie Van Leeuwenhoek, 2012, 101(1): 73-104. 

[16] LABEDA DP, DUNLAP CA, RONG X, HUANG Y, 
DOROGHAZI JR, JU K-S, METCALF WW. 

Phylogenetic relationships in the family 
Streptomycetaceae using multi-locus sequence 
analysis[J]. Antonie van Leeuwenhoek, 2017, 110(4): 
563-583. 

[17] GLAESER SP, KÄMPFER P. Multilocus sequence 
analysis (MLSA) in prokaryotic taxonomy[J]. 
Systematic and Applied Microbiology, 2015, 38(4): 
237-245. 

[18] NOUIOUI I, CARRO L, GARCíA-LóPEZ M, 
MEIER-KOLTHOFF JP, WOYKE T, KYRPIDES NC, 
PUKALL R, KLENK H-P, GOODFELLOW M, 
GöKER M. Genome-based taxonomic classification of 
the phylum Actinobacteria[J]. Frontiers in 
Microbiology, 2018: 2007. 

[19] KOMAKI H, TAMURA T. Reclassification of 
Streptomyces castelarensis and Streptomyces 
sporoclivatus as later heterotypic synonyms of 
Streptomyces antimycoticus[J]. International Journal of 
Systematic and Evolutionary Microbiology, 2020, 
70(2): 1099-1105. 

[20] LI Y, WANG M, SUN ZZ, XIE BB. Comparative 
genomic insights into the taxonomic classification, 
diversity, and secondary metabolic potentials of 
Kitasatospora, a genus closely related to 
Streptomyces[J]. Frontiers in Microbiology, 2021: 
1549. 

[21] MADHAIYAN M, SARAVANAN VS, SEE-TOO W-S. 
Genome-based analyses reveal the presence of 12 
heterotypic synonyms in the genus Streptomyces and 
emended descriptions of Streptomyces bottropensis, 
Streptomyces celluloflavus, Streptomyces fulvissimus, 
Streptomyces glaucescens, Streptomyces murinus, and 
Streptomyces variegatus[J]. International Journal of 
Systematic and Evolutionary Microbiology, 2020, 
70(6): 3924-3929. 

[22] VOLPIANO CG, SANT'ANNA FH, DA MOTA FF, 
SANGAL V, SUTCLIFFE I, MUNUSAMY M, 
SARAVANAN VS, SEE-TOO W-S, PASSAGLIA LMP, 
ROSADO AS. Proposal of Carbonactinosporaceae 
fam. nov. within the class Actinomycetia. 
Reclassification of Streptomyces thermoautotrophicus 
as Carbonactinospora thermoautotrophica gen. nov., 
comb. nov[J]. Systematic and Applied Microbiology, 
2021, 44(4): 126223. 

[23] ZHI X-Y, LI W-J, STACKEBRANDT E. An update of 
the structure and 16S rRNA gene sequence-based 
definition of higher ranks of the class Actinobacteria, 
with the proposal of two new suborders and four new 



 

 

 

董雷等 | 微生物学报, 2023, 63(5) 1827 

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

families and emended descriptions of the existing 
higher taxa[J]. International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology, 2009, 59(3): 589-608. 

[24] BARCO R, GARRITY G, SCOTT J, AMEND J, 
NEALSON K, EMERSON D. A genus definition for 
bacteria and archaea based on a standard genome 
relatedness index[J]. mBio, 2020, 11(1): 
e02475-02419. 

[25] CHUN J, OREN A, VENTOSA A, CHRISTENSEN H, 
ARAHAL DR, DA COSTA MS, ROONEY AP, YI H, 
XU XW, DE MEYER S. Proposed minimal standards 
for the use of genome data for the taxonomy of 
prokaryotes[J]. International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology, 2018, 68(1): 461-466. 

[26] GOMASE VS, TAGORE S. Phylogenomics: evolution 
and genomics intersection[J]. International Journal of 
Bioinformatics Research and Applications, 2009, 5(5): 
548-563. 

[27] SALAM N, JIAO JY, ZHANG XT, LI WJ. Update on 
the classification of higher ranks in the phylum 
Actinobacteria[J]. International Journal of Systematic 
and Evolutionary Microbiology, 2020, 70(2): 
1331-1355. 

[28] GADKARI D, SCHRICKER K, ACKER G, 
KROPPENSTEDT RM, MEYER O. Streptomyces 
thermoautotrophicus sp. nov., a thermophilic CO-and 
H2-oxidizing obligate chemolithoautotroph[J]. Applied 
and Environmental Microbiology, 1990, 56(12): 
3727-3734. 

[29] ASNICAR F, THOMAS AM, BEGHINI F, MENGONI 
C, MANARA S, MANGHI P, ZHU Q, BOLZAN M, 
CUMBO F, MAY U. Precise phylogenetic analysis of 
microbial isolates and genomes from metagenomes 
using PhyloPhlAn 3.0[J]. Nature Communications, 
2020, 11(1): 1-10. 

[30] CHO SH, HAN JH, KO HY, KIM SB. Streptacidiphilus 
anmyonensis sp. nov., Streptacidiphilus rugosus sp. 
nov. and Streptacidiphilus melanogenes sp. nov., 
acidophilic actinobacteria isolated from Pinus soils[J]. 
International Journal of Systematic and Evolutionary 
Microbiology, 2008, 58(7): 1566-1570. 

[31] KIM SB, LONSDALE J, SEONG CN, 
GOODFELLOW M. Streptacidiphilus gen. nov., 
acidophilic actinomycetes with wall chemotype I and 
emendation of the family Streptomycetaceae 
(Waksman and Henrici (1943) AL) emend. Rainey et al. 
1997[J]. Antonie van Leeuwenhoek, 2003, 83(2): 
107-116. 

[32] HUANG Y, CUI Q, WANG L, RODRIGUEZ C, 
QUINTANA E, GOODFELLOW M, LIU Z. 
Streptacidiphilus jiangxiensis sp. nov., a novel 
actinomycete isolated from acidic rhizosphere soil in 
China[J]. Antonie van Leeuwenhoek, 2004, 86(2): 159. 

[33] ROH SG, KIM M-K, PARK S, YUN BR, PARK J, KIM 
MJ, KIM YS, KIM SB. Streptacidiphilus pinicola sp. 
nov., isolated from pine grove soil[J]. International 
Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology, 
2018, 68(10): 3149-3155. 

[34] NOUIOUI I, KLENK H-P, IGUAL JM, GULVIK CA, 
LASKER BA, MCQUISTON JR. Streptacidiphilus 
bronchialis sp. nov., a ciprofloxacin-resistant 
bacterium from a human clinical specimen; 
reclassification of Streptomyces griseoplanus as 
Streptacidiphilus griseoplanus comb. nov. and 
emended description of the genus Streptacidiphilus[J]. 
International Journal of Systematic and Evolutionary 
Microbiology, 2019, 69(4): 1047-1056. 

[35] LUO C, RODRIGUEZ-R LM, KONSTANTINIDIS KT. 
MyTaxa: an advanced taxonomic classifier for genomic 
and metagenomic sequences[J]. Nucleic Acids 
Research, 2014, 42(8): e73. 

[36] NICHOLSON AC, GULVIK CA, WHITNEY AM, 
HUMRIGHOUSE BW, BELL ME, HOLMES B, 
STEIGERWALT AG, VILLARMA A, SHETH M, 
BATRA D. Division of the genus Chryseobacterium: 
observation of discontinuities in amino acid identity 
values, a possible consequence of major extinction 
events, guides transfer of nine species to the genus 
Epilithonimonas, eleven species to the genus Kaistella, 
and three species to the genus Halpernia gen. nov., 
with description of Kaistella daneshvariae sp. nov. and 
Epilithonimonas vandammei sp. nov. derived from 
clinical specimens[J]. International Journal of 
Systematic and Evolutionary Microbiology, 2020, 
70(8): 4432. 

[37] WANG L, HUANG Y, LIU Z, GOODFELLOW M, 
RODRíGUEZ C. Streptacidiphilus oryzae sp. nov., an 
actinomycete isolated from rice-field soil in 
Thailand[J]. International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology, 2006, 56(6): 1257-1261. 

[38] NOBLE M, NOBLE D, FLETTON R. G2201-C, a new 
cyclopentenedione antibiotic, isolated from the 
fermentation broth of Streptomyces cattleya[J]. The 
Journal of Antibiotics, 1978, 31(1): 15-18. 

[39] BARBE V, BOUZON M, MANGENOT S, BADET B, 
POULAIN J, SEGURENS B, VALLENET D, 



 

 

 

1828 DONG Lei et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2023, 63(5) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

MARLIERE P, WEISSENBACH J. Complete genome 
sequence of Streptomyces cattleya NRRL 8057, a 
producer of antibiotics and fluorometabolites[J]. 
Journal of Bactcriology, 2011, 193(18): 5055-5056. 

[40] KAHAN J, KAHAN F, GOEGELMAN R, CURRIE S, 
JACKSON M, STAPLEY E, MILLER T, MILLER A, 
HENDLIN D, MOCHALES S. Thienamycin, a new 
β-lactam antibiotic I. Discovery, taxonomy, isolation 
and physical properties[J]. The Journal of Antibiotics, 
1979, 32(1): 1-12. 

[41] ZHAO C, LI P, DENG Z, OU HY, MCGLINCHEY RP, 
O’HAGAN D. Insights into fluorometabolite 
biosynthesis in Streptomyces cattleya DSM46488 
through genome sequence and knockout mutants[J]. 
Bioorganic Chemistry, 2012, 44: 1-7. 

[42] SANGAL V, GOODFELLOW M, BLOM J, TAN GYA, 
KLENK H-P, SUTCLIFFE IC. Revisiting the 
taxonomic status of the biomedically and industrially 
important genus Amycolatopsis, using a phylogenomic 
approach[J]. Frontiers in Microbiology, 2018, 9: 2281. 

[43] WIRTH JS, WHITMAN WB. Phylogenomic analyses 
of a clade within the roseobacter group suggest 
taxonomic reassignments of species of the genera 
Aestuariivita, Citreicella, Loktanella, Nautella, 
Pelagibaca, Ruegeria, Thalassobius, Thiobacimonas 
and Tropicibacter, and the proposal of six novel 
genera[J]. International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology, 2018, 68(7): 2393-2411. 

[44] ZHU WZ, GE YM, GAO HM, DAI J, ZHANG XL, 
YANG Q. Gephyromycinifex aptenodytis gen. nov., sp. 
nov., isolated from gut of Antarctic emperor penguin 
Aptenodytes forsteri[J]. Antonie van Leeuwenhoek, 
2021, 114(12): 2003-2017. 

[45] CHANTAVORAKIT T, KLAYSUBUN C, 
DUANGMAL K. Streptomyces acididurans sp. nov., 
isolated from peat swamp forest soil[J]. International 
Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology, 
2021, 71(7): 004849. 

[46] LIU N, WANG H, LIU M, GU Q, ZHENG W, HUANG 
Y. Streptomyces alni sp. nov., a daidzein-producing 
endophyte isolated from a root of Alnus nepalensis D. 
Don[J]. International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology, 2009, 59(2): 254-258. 

[47] LI C, JIN P, LIU C, MA Z, ZHAO J, LI J, WANG X, 
XIANG W. Streptomyces bryophytorum sp. nov., an 
endophytic actinomycete isolated from moss 
(Bryophyta)[J]. Antonie van Leeuwenhoek, 2016, 
109(9): 1209-1215. 

[48] HUANG Y, LI W, WANG L, LANOOT B, 
VANCANNEYT M, RODRIGUEZ C, LIU Z, SWINGS 
J, GOODFELLOW M. Streptomyces glauciniger sp. 
nov., a novel mesophilic streptomycete isolated from soil 
in south China[J]. International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology, 2004, 54(6): 2085-2089. 

[49] XU C, WANG L, CUI Q, HUANG Y, LIU Z, ZHENG 
G, GOODFELLOW M. Neutrotolerant acidophilic 
Streptomyces species isolated from acidic soils in 
China: Streptomyces guanduensis sp. nov., 
Streptomyces paucisporeus sp. nov., Streptomyces 
rubidus sp. nov. and Streptomyces yanglinensis sp. 
nov[J]. International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology, 2006, 56(5): 1109-1115. 

[50] LI C, CAO P, JIANG M, SUN T, SHEN Y, XIANG W, 
ZHAO J, WANG X. Streptomyces oryziradicis sp. nov., 
a novel actinomycete isolated from rhizosphere soil of 
rice (Oryza sativa L.)[J]. International Journal of 
Systematic and Evolutionary Microbiology, 2020, 
70(1): 465-472. 

[51] XING J, JIANG X, KONG D, ZHOU Y, LI M, HAN X, 
MA Q, TAN H, RUAN Z. Streptomyces soli sp. nov., 
isolated from birch forest soil[J]. Archives of 
Microbiology, 2020, 202(7): 1687-1692. 

[52] KIM SB, SEONG CN, JEON SJ, BAE KS, 
GOODFELLOW M. Taxonomic study of 
neutrotolerant acidophilic actinomycetes isolated from 
soil and description of Streptomyces yeochonensis sp. 
nov[J]. International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology, 2004, 54(1): 211-214. 

[53] SER H-L, ZAINAL N, PALANISAMY UD, GOH B-H, 
YIN WF, CHAN KG, LEE LH. Streptomyces 
gilvigriseus sp. nov., a novel actinobacterium isolated 
from mangrove forest soil[J]. Antonie van 
Leeuwenhoek, 2015, 107(6): 1369-1378. 

[54] HU H, LIN HP, XIE Q, LI L, XIE XQ, HONG K. 
Streptomyces qinglanensis sp. nov., isolated from 
mangrove sediment[J]. International Journal of 
Systematic and Evolutionary Microbiology, 2012, 
62(Pt_3): 596-600. 

[55] GOODFELLOW M, WILLIAMS ST, ALDERSON G. 
Transfer of Actinosporangium violaceum Krasil’nikov 
and Yuan, Actinosporangium vitaminophilum Shomura 
et al. and Actinopycnidium caeruleum Krasil’nikov to 
the genus Streptomyces, with amended descriptions of 
the species[J]. Systematic and Applied Microbiology, 
1986, 8(1-2): 61-64. 



 

 

 

董雷等 | 微生物学报, 2023, 63(5) 1829 

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

[56] SHOMURA T, AMANO S, YOSHIDA J, EZAKI N, 
ITO T, NIIDA T. Actinosporangiwn vitaminophilum sp. 
nov[J]. International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology, 1983, 33(3): 557-564. 

[57] ZHAO J, GUO L, LIU C, BAI L, HAN C, LI J, 
XIANG W, WANG X. Streptomyces tyrosinilyticus sp. 
nov., a novel actinomycete isolated from river 
sediment[J]. International Journal of Systematic and 
Evolutionary Microbiology, 2015, 65(Pt_9): 
3091-3096. 

[58] KRASIL’NIKOV N, TSI-SHEN Y. Actinosporangium, 
a new genus of the family Actinoplanaceae[J]. Izv 
Akad Nauk SSSR Ser Biol, 1961, 1: 113-116. 

[59] HUG LA, BAKER BJ, ANANTHARAMAN K, 
BROWN CT, PROBST AJ, CASTELLE CJ, 
BUTTERFIELD CN, HERNSDORF AW, AMANO Y, 
ISE K. A new view of the tree of life[J]. Nature 
Microbiology, 2016, 1(5): 1-6. 

[60] CASTELLE CJ, BANFIELD JF. Major new microbial 
groups expand diversity and alter our understanding of 
the tree of life[J]. Cell, 2018, 172(6): 1181-1197. 

[61] BREDHOLT H, FJæRVIK E, JOHNSEN G, ZOTCHEV 
SB. Actinomycetes from sediments in the Trondheim 
fjord, Norway: diversity and biological activity[J]. 
Marine Drugs, 2008, 6(1): 12-24. 

[62] MATSUKAWA E, NAKAGAWA Y, IIMURA Y, 
HAYAKAWA M. A new enrichment method for the 
selective isolation of streptomycetes from the root 
surfaces of herbaceous plants[J]. Actinomycetologica, 
2007, 21(2): 66-69. 

[63] DING D, CHEN G, WANG B, WANG Q, LIU D, 
PENG M, SHI P. Culturable actinomycetes from desert 
ecosystem in northeast of Qinghai-Tibet Plateau[J]. 
Annals of Microbiology, 2013, 63(1): 259-266. 

[64] REGO A, RAIO F, MARTINS TP, RIBEIRO H, 
SOUSA AG, SéNECA J, BAPTISTA MS, LEE CK, 
CARY SC, RAMOS V. Actinobacteria and 
cyanobacteria diversity in terrestrial antarctic 
microenvironments evaluated by culture-dependent and 
independent methods[J]. Frontiers in Microbiology, 
2019, 10: 1018. 

[65] ZHAO K, ZHAO C, LIAO P, ZHANG Q, LI Y, LIU M, 
AO X, GU Y, LIAO D, XU K. Isolation and 
antimicrobial activities of actinobacteria closely 
associated with liquorice plants Glycyrrhiza glabra L. 
and Glycyrrhiza inflate BAT. in Xinjiang, China[J]. 
Microbiology, 2016, 162(7): 1135-1146. 

[66] BONNET M, LAGIER JC, RAOULT D, KHELAIFIA 

S. Bacterial culture through selective and non-selective 
conditions: the evolution of culture media in clinical 
microbiology[J]. New Microbes and New Infections, 
2020, 34: 100622. 

[67] CARRO L, CASTRO JF, RAZMILIC V, NOUIOUI I, 
PAN C, IGUAL JM, JASPARS M, GOODFELLOW M, 
BULL AT, ASENJO JA. Uncovering the potential of 
novel micromonosporae isolated from an extreme 
hyper-arid Atacama Desert soil[J]. Scientific Reports, 
2019, 9(1): 1-16. 

[68] CORTéS-ALBAYAY C, SILBER J, IMHOFF JF, 
ASENJO JA, ANDREWS B, NOUIOUI I, DORADOR 
C. The polyextreme ecosystem, Salar de Huasco at the 
Chilean Altiplano of the Atacama Desert houses 
diverse Streptomyces spp. with promising 
pharmaceutical potentials[J]. Diversity, 2019, 11(5): 
69. 

[69] KHATTAB AI, BABIKER EH, SAEED HA. 
Streptomyces: isolation, optimization of culture 
conditions and extraction of secondary metabolites[J]. 
International Current Pharmaceutical Journal, 2016, 
5(3): 27-32. 

[70] BREDHOLDT H, GALATENKO OA, ENGELHARDT 
K, FJæRVIK E, TEREKHOVA LP, ZOTCHEV SB. 
Rare actinomycete bacteria from the shallow water 
sediments of the Trondheim fjord, Norway: isolation, 
diversity and biological activity[J]. Environmental 
Microbiology, 2007, 9(11): 2756-2764. 

[71] HOZZEIN WN, ALI MIA, RABIE W. A new 
preferential medium for enumeration and isolation of 
desert actinomycetes[J]. World Journal of 
Microbiology and Biotechnology, 2008, 24(8): 
1547-1552. 

[72] YOUSEF AE, CARLSTROM C. Food Microbiology: a 
Laboratory Manual[M]. Hoboken: John Wiley & Sons, 
2003. 

[73] HAMID ME, MAHGOUB A, BABIKER AJ, 
BABIKER HA, HOLIE MA, ELHASSAN MM, 
JOSEPH MR. Isolation and identification of 
Streptomyces spp. from desert and savanna soils in 
Sudan[J]. International Journal of Environmental 
Research and Public Health, 2020, 17(23): 8749. 

[74] KHAMNA S, YOKOTA A, PEBERDY JF, LUMYONG 
S. Antifungal activity of Streptomyces spp. isolated 
from rhizosphere of Thai medicinal plants[J]. 
International Journal of Integrative Biology, 2009, 6(3): 
143-147. 



 

 

 

1830 DONG Lei et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2023, 63(5) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

[75] SHRIVASTAVA P, YANDIGERI MS, KUMAR R, 
ARORA DK. Isolation and characterization of 
streptomycetes with plant growth promoting potential 
from Mangrove ecosystem[J]. Polish Journal of 
Microbiology, 2015, 64(4): 9. 

[76] CONG Z, HUANG X, LIU Y, LIU Y, WANG P, LIAO 
S, YANG B, ZHOU X, HUANG D, WANG J. 
Cytotoxic anthracycline and antibacterial tirandamycin 
analogues from a marine-derived Streptomyces sp. 
SCSIO 41399[J]. The Journal of Antibiotics, 2019, 
72(1): 45-49. 

[77] KHAMNA S, YOKOTA A, PEBERDY JF, LUMYONG 
S. Indole-3-acetic acid production by Streptomyces sp. 
isolated from some Thai medicinal plant rhizosphere 
soils[J]. EurAsian Journal of BioSciences, 2010, 4. 

[78] ABDEL-AZIZ MS, GHAREEB MA, HAMED AA, 
RASHAD EM, EL-SAWY ER, SAAD IM, GHONEEM 
KM. Ethyl acetate extract of Streptomyces spp. isolated 
from Egyptian soil for management of Fusarium 
oxysporum: the causing agent of wilt disease of 
tomato[J]. Biocatalysis and Agricultural Biotechnology, 
2021, 37: 102185. 

[79] VIEIRA F, NAHAS E. Comparison of microbial 
numbers in soils by using various culture media and 
temperatures[J]. Microbiological Research, 2005, 
160(2): 197-202. 

[80] VARTOUKIAN SR, PALMER RM, WADE WG. 
Strategies for culture of ‘unculturable’bacteria[J]. 
FEMS Microbiology Letters, 2010, 309(1): 1-7. 

[81] EPSTEIN S. The phenomenon of microbial 
uncultivability[J]. Current Opinion in Microbiology, 
2013, 16(5): 636-642. 

[82] XIE F, PATHOM-AREE W. Actinobacteria from desert: 
diversity and biotechnological applications[J]. 
Frontiers in Microbiology, 2021, 12. 

[83] KURAPOVA A, ZENOVA G, SUDNITSYN I, 
KIZILOVA A, MANUCHAROVA N, NOROVSUREN 
Z, ZVYAGINTSEV D. Thermotolerant and 
thermophilic actinomycetes from soils of Mongolia 
desert steppe zone[J]. Microbiology, 2012, 81(1): 
98-108. 

[84] LEWIS WH, TAHON G, GEESINK P, SOUSA DZ, 
ETTEMA TJ. Innovations to culturing the uncultured 
microbial majority[J]. Nature Reviews Microbiology, 
2021, 19(4): 225-240. 

[85] LOCEY KJ, LENNON JT. Scaling laws predict global 
microbial diversity[J]. Proceedings of the National 
Academy of Sciences, 2016, 113(21): 5970-5975. 

[86] PHAM VH, KIM J. Cultivation of unculturable soil 
bacteria[J]. Trends in Biotechnology, 2012, 30(9): 
475-484. 

[87] MARTINY AC. High proportions of bacteria are 
culturable across major biomes[J]. The ISME Journal, 
2019, 13(8): 2125-2128. 

[88] LAGIER J-C, KHELAIFIA S, ALOU MT, NDONGO S, 
DIONE N, HUGON P, CAPUTO A, CADORET F, 
TRAORE SI, SECK EH. Culture of previously 
uncultured members of the human gut microbiota by 
culturomics[J]. Nature Microbiology, 2016, 1(12): 1-8. 

[89] THRASH JC. Culturing the uncultured: risk versus 
reward[J]. mSystems, 2019, 4(3): e00130-00119. 

[90] CHATER KF, CHANDRA G. The evolution of 
development in Streptomyces analysed by genome 
comparisons[J]. FEMS Microbiology Reviews, 2006, 
30(5): 651-672. 

[91] VENTURA M, CANCHAYA C, TAUCH A, 
CHANDRA G, FITZGERALD GF, CHATER KF, van 
SINDEREN D. Genomics of Actinobacteria: tracing 
the evolutionary history of an ancient phylum[J]. 
Microbiology and Molecular Biology Reviews, 2007, 
71(3): 495-548. 

[92] CHOULET F, AIGLE B, GALLOIS A, MANGENOT S, 
GERBAUD C, TRUONG C, FRANCOU F-X, 
FOURRIER C, GUéRINEAU M, DECARIS B. 
Evolution of the terminal regions of the Streptomyces 
linear chromosome[J]. Molecular Biology and 
Evolution, 2006, 23(12): 2361-2369. 

[93] JOYNT R, SEIPKE RF. A phylogenetic and 
evolutionary analysis of antimycin biosynthesis[J]. 
Microbiology, 2018, 164(1): 28. 

[94] CHEVRETTE MG, CARLOS-SHANLEY C, LOUIE 
KB, BOWEN BP, NORTHEN TR, CURRIE CR. 
Taxonomic and metabolic incongruence in the ancient 
genus Streptomyces[J]. Frontiers in Microbiology, 2019, 
10: 2170. 

[95] NAVARRO-MUñOZ JC, SELEM-MOJICA N, 
MULLOWNEY MW, KAUTSAR SA, TRYON JH, 
PARKINSON EI, de LOS SANTOS EL, YEONG M, 
CRUZ-MORALES P, ABUBUCKER S. A 
computational framework to explore large-scale 
biosynthetic diversity[J]. Nature Chemical Biology, 
2020, 16(1): 60-68. 

[96] NEWMAN DJ, CRAGG GM. Natural products as 
sources of new drugs over the nearly four decades from 
01/1981 to 09/2019[J]. Journal of Natural Products, 
2020, 83(3): 770-803. 



 

 

 

董雷等 | 微生物学报, 2023, 63(5) 1831 

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

[97] LEWIS K. The science of antibiotic discovery[J]. Cell. 
2020, 181(1): 29-45. 

[98] BENTLEY SD, CHATER KF, CERDEñO-TáRRAGA 
A-M, CHALLIS GL, THOMSON N, JAMES KD, 
HARRIS DE, QUAIL MA, KIESER H, HARPER D. 
Complete genome sequence of the model actinomycete 
Streptomyces coelicolor A3(2)[J]. Nature, 2002, 
417(6885): 141-147. 

[99] MEDEMA MH, de ROND T, MOORE BS. Mining 
genomes to illuminate the specialized chemistry of 
life[J]. Nature Reviews Genetics, 2021, 22(9): 553-571. 

[100] BALTZ RH. Renaissance in antibacterial discovery 
from actinomycetes[J]. Current Opinion in 
Pharmacology, 2008, 8(5): 557-563. 

[101] WRIGHT ES, VETSIGIAN KH. Inhibitory interactions 
promote frequent bistability among competing 
bacteria[J]. Nature Communications, 2016, 7(1): 1-7. 

[102] HIBBING ME, FUQUA C, PARSEK MR, PETERSON 
SB. Bacterial competition: surviving and thriving in 
the microbial jungle[J]. Nature Reviews Microbiology, 
2010, 8(1): 15-25. 

[103] ABRUDAN MI, SMAKMAN F, GRIMBERGEN AJ, 
WESTHOFF S, MILLER EL, van WEZEL GP, 
ROZEN DE. Socially mediated induction and 
suppression of antibiosis during bacterial 
coexistence[J]. Proceedings of the National Academy 
of Sciences, 2015, 112(35): 11054-11059. 

[104] TRAXLER MF, KOLTER R. Natural products in soil 
microbe interactions and evolution[J]. Natural Product 
Reports, 2015, 32(7): 956-970. 

[105] TRAXLER MF, WATROUS JD, ALEXANDROV T, 
DORRESTEIN PC, KOLTER R. Interspecies 
interactions stimulate diversification of the 
Streptomyces coelicolor secreted metabolome[J]. mBio, 
2013, 4(4): e00459-00413. 

[106] RUTLEDGE PJ, CHALLIS GL. Discovery of 
microbial natural products by activation of silent 
biosynthetic gene clusters[J]. Nature Reviews 
Microbiology, 2015, 13(8): 509-523. 

[107] ZHU H, SANDIFORD SK, van WEZEL GP. Triggers 
and cues that activate antibiotic production by 
actinomycetes[J]. Journal of Industrial Microbiology 
and Biotechnology, 2014, 41(2): 371-386. 

[108] ONAKA H, MORI Y, IGARASHI Y, FURUMAI T. 
Mycolic acid-containing bacteria induce 
natural-product biosynthesis in Streptomyces species[J]. 
Applied and Environmental Microbiology, 2011, 77(2): 
400-406. 

[109] SUNG AA, GROMEK SM, BALUNAS MJ. 
Upregulation and identification of antibiotic activity of 
a marine-derived Streptomyces sp. via co-cultures with 
human pathogens[J]. Marine Drugs, 2017, 15(8): 250. 

[110] PéREZ J, MUñOZ‐DORADO J, BRAñA AF, 
SHIMKETS LJ, SEVILLANO L, SANTAMARíA RI. 
Myxococcus xanthus induces actinorhodin 
overproduction and aerial mycelium formation by 
Streptomyces coelicolor[J]. Microbial Biotechnology, 
2011, 4(2): 175-183. 

[111] PATIN NV, FLOROS DJ, HUGHES CC, 
DORRESTEIN PC, JENSEN PR. The role of 
inter-species interactions in Salinispora specialized 
metabolism[J]. Microbiology, 2018, 164(7): 946. 

[112] EZAKI M, IWAMI M, YAMASHITA M, KOMORI T, 
UMEHARA K, IMANAKA H. Biphenomycin A 
production by a mixed culture[J]. Applied and 
Environmental Microbiology, 1992, 58(12): 3879-3882. 

[113] KUROSAWA K, GHIVIRIGA I, SAMBANDAN T, 
LESSARD PA, BARBARA JE, RHA C, SINSKEY AJ. 
Rhodostreptomycins, antibiotics biosynthesized 
following horizontal gene transfer from Streptomyces 
padanus to Rhodococcus fascians[J]. Journal of the 
American Chemical Society, 2008, 130(4): 1126-1127. 

[114] TRAXLER MF, SEYEDSAYAMDOST MR, CLARDY 
J, KOLTER R. Interspecies modulation of bacterial 
development through iron competition and siderophore 
piracy[J]. Molecular Microbiology, 2012, 86(3): 
628-644. 

[115] BODE HB, BETHE B, HöFS R, ZEECK A. Big effects 
from small changes: possible ways to explore nature’s 
chemical diversity[J]. ChemBioChem, 2002, 3(7): 
619-627. 

[116] HOSAKA T, OHNISHI-KAMEYAMA M, 
MURAMATSU H, MURAKAMI K, TSURUMI Y, 
KODANI S, YOSHIDA M, FUJIE A, OCHI K. 
Antibacterial discovery in actinomycetes strains with 
mutations in RNA polymerase or ribosomal protein 
S12[J]. Nature Biotechnology, 2009, 27(5): 462-464. 

[117]  HOSHINO S, WAKIMOTO T, ONAKA H, ABE I. 
Chojalactones A–C, cytotoxic butanolides isolated 
from Streptomyces sp. cultivated with mycolic acid 
containing bacterium[J]. Organic Letters, 2015, 17(6): 
1501-1504. 

[118] SUGIYAMA R, NISHIMURA S, OZAKI T, ASAMIZU 
S, ONAKA H, KAKEYA H. 5-alkyl-1,2,3,4- 
tetrahydroquinolines, new membrane-interacting 
lipophilic metabolites produced by combined culture of 



 

 

 

1832 DONG Lei et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2023, 63(5) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

Streptomyces nigrescens and Tsukamurella pulmonis[J]. 
Organic Letters, 2015, 17(8): 1918-1921. 

[119] YANG YL, XU Y, STRAIGHT P, DORRESTEIN PC. 
Translating metabolic exchange with imaging mass 
spectrometry[J]. Nature Chemical Biology, 2009, 5(12): 
885-887. 

[120] BLIN K, SHAW S, STEINKE K, VILLEBRO R, 
ZIEMERT N, LEE SY, MEDEMA MH, WEBER T. 
antiSMASH 5.0: updates to the secondary metabolite 
genome mining pipeline[J]. Nucleic Acids Research, 
2019, 47(W1): W81-W87. 

[121] SKINNIDER MA, MERWIN NJ, JOHNSTON CW, 
MAGARVEY NA. PRISM 3: expanded prediction of 
natural product chemical structures from microbial 
genomes[J]. Nucleic Acids Research, 2017, 45(W1): 
W49-W54. 

[122] WANG M, CARVER JJ, PHELAN VV, SANCHEZ LM, 

GARG N, PENG Y, NGUYEN DD, WATROUS J, 
KAPONO CA, LUZZATTO-KNAAN T. Sharing and 
community curation of mass spectrometry data with 
Global Natural Products Social Molecular 
Networking[J]. Nature Biotechnology, 2016, 34(8): 
828-837. 

[123] TRIPATHI A, VÁZQUEZ-BAEZA Y, GAUGLITZ JM, 
WANG M, DÜHRKOP K, NOTHIAS-ESPOSITO M, 
ACHARYA DD, ERNST M, van der HOOFT JJ, ZHU 
Q. Chemically informed analyses of metabolomics 
mass spectrometry data with Qemistree[J]. Nature 
Chemical Biology, 2021, 17(2): 146-151. 

[124] van der HOOFT JJ, MOHIMANI H, BAUERMEISTER 
A, DORRESTEIN PC, DUNCAN KR, MEDEMA MH. 
Linking genomics and metabolomics to chart specialized 
metabolic diversity[J]. Chemical Society Reviews, 2020, 
49(11): 3297-3314.  

 

董雷，中山大学生命科学学院副研究员。长期从事极端或特殊生境(沙漠、丹霞地貌、

沿海滩涂)微生物分类及系统学、资源评价及应用基础研究。Archives of Microbiology、

Current Microbiology、《微生物学杂志》等杂志审稿人。先后承担了国家自然科学基

金青年项目 1 项和面上项目 1 项，作为项目骨干承担科技部基础调查工作专项子任务

1 项，参与国家自然科学基金委重点项目 1 项，国际合作项目 1 项，面上项目 3 项。

通过长期的研究工作经历积累了丰富的经验，目前已发表相关 SCI 期刊研究论文共

45 篇，其中第一作者和通讯作者(含并列)18 篇，参编专著 4 部。 


