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南极乔治王岛陆地土壤和潮间带放线菌
多样性及其抑菌活性研究△
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摘　要：目的 系统研究南极乔治王岛陆地土壤和潮间带中放线菌的多样性，并对分离菌株拮抗临床多重耐药

菌活性进行筛选。方法 利用放线菌门特异引物扩增１６ＳｒＤＮＡ序列，构建放线菌１６ＳｒＤＮＡ基因克隆文库，

对文库进行多样性指数分析和系统发育分析。采用琼脂块扩散法以３株临床多重耐药菌为指示菌，筛选具有

高抑菌活性的潜在药用放线菌。结果 土壤放线菌文库和潮间带放线菌文库的覆盖率分别为５４．５５％和

８７．２％，陆地土壤中放线菌群落以放线菌纲为优势菌，潮间带样品中酸微菌纲占据明显优势。陆地土壤中的

放线菌分布于１０个目１６个科中，潮间带底泥中放线菌则分布于７个目１３个科中。纯培养得到１４１株放线

菌，其中从陆地样品中分离得到９３株菌，分布于放线菌纲的７个属１７个种中，从潮间带样品中分离得到４１
株菌，分布于５个属１０个种中。有１７株具有显著抑菌效果的菌株，其中４株菌抑菌活性最强，可强烈抑制３
株多重耐药菌。结论 南极乔治王岛陆地土壤和潮间带底泥环境中蕴涵着丰富且多样的放线菌资源，陆地土

壤中放线菌的多样性要高于潮间带底泥中放线菌的多样性。南极链霉菌和诺卡氏菌具有较强的拮抗多重耐

药菌的活性，具有深一步研究的价值。
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　　由于极地独特的地理及气侯特征，形成了１
个干燥、酷寒、强辐射、高盐度的自然环境，赋予该
区域环境中的放线菌较为独特的代谢机制，从而
有可能产生新颖的次级代谢产物；此外，也会产生
物种的新颖性和多样性，蕴涵着不可估量的应用
潜力。近年来，随着中国对两极的重视、科考等硬
件设施的完善，不少研究人员开始将眼光投向了
南北极放线菌这一领域。南极乔治王岛是南设得
兰群岛中最大的岛屿，位于南极洲的低纬地区，具
有南极洲海洋性气候特点。因处在南极半岛与南
美大陆间的多气旋地带，生物环境特征复杂而且
多变，生物区系相对比较复杂，生态环境和生物群
落对区域性或全球性气候环境变化具有敏感性，

是研究南极陆地和近岸海域生态系统的理想场

所。１６ＳｒＤＮＡ基因文库技术在研究自然界微生
物群落的遗传多样性和种群差异方面具有明显的

优越性，目前广泛应用于放线菌群落遗传多样性
和动态分析中［１－２］。因此，本研究利用１６ＳｒＤＮＡ
基因文库技术和纯培养技术对南极乔治王岛区域

的土壤和潮间带中的放线菌物种多样性和系统发

育多样性进行分析，并对分离菌株拮抗临床多重
耐药菌活性进行筛选，以期获得有应用潜力的药
用放线菌资源，为中国极地环境放线菌资源的研
究和创新药物开发利用奠定基础。

１　材料和方法

１．１　材料

１．１．１　样品
样品采集于南极乔治王岛专项科考航次，样

品采集后于－２０℃保藏。

１．１．２　培养基
菌株分离培养基：改良淀粉酪素、高氏一号、

改良高氏一号、甘油－精氨酸、丙酸纳、腐殖酸－复合
维生素、淀粉－酪素和 Ｍ１共８种选择性培养基，培
养基中添加终浓度为 ２０ｇ／ｍＬ 的萘啶酮酸、

２５ｇ／ｍＬ的制霉菌素和５０ｇ／ｍＬ的重铬酸钾。发
酵培养基：葡萄糖２％、Ｋ２ＨＰＯ４０．０５％、ＭｇＳＯ４
０．０５％、ＮａＣｌ　０．０５％、牛肉膏０．３％、玉米浸粉

０．３％、酵母浸膏１％、可溶性淀粉１ ％、ＣａＣＯ３
０．２％，ｐＨ　７．０。

１．２　方法

１．２．１　样品总ＤＮＡ的提取
采用ＳＤＳ－ＣＴＡＢ－溶菌酶法［３－４］提取总ＤＮＡ。

１．２．２　１６ＳｒＤＮＡ克隆文库的构建
采用放线菌门特异性引物对土壤总 ＤＮＡ进

行ＰＣＲ扩增，引物名称为Ｓ－Ｃ－Ａｃｔ－２３５－ａ－Ｓ－２０和

Ｓ－Ｃ－Ａｃｔ－８７８－ａ－Ａ－１９，ＰＣＲ反应条件参照Ｓｔａｃｈ［５］

方法进行。将目的条带纯化回收后通过Ｔ４连接
酶与载体 ｐＭＤ１９－Ｔ 载体连接，并转化 Ｅ．ｃｏｌｉ
ＤＨ５α感受态细胞。将转化产物涂布在含有氨苄
青霉素、Ｘ－ｇａｌ和ＩＰＴＧ的ＬＢ固体培养基上，随
机挑取白色克隆子，用 Ｍ１３载体引物进行阳性验
证，并构建克隆文库。ＰＣＲ扩增出插入的放线菌

１６ＳｒＤＮＡ基因片段后用Ｈｈａ　Ｉ和Ｈａｅ　ＩＩＩ双酶切

３ｈ，选取酶切带型不同的重组子送到上海博尚生
物有限公司进行测序。

１．２．３　１６ＳｒＤＮＡ克隆文库多样性指数及系统发
育分析

文库多样性指数分析：定义克隆子同序列相
似性小于９９％的归为不同的分类单元，克隆序列
的相似性大于９９％的归类为同一个 ＯＴＵ 为标
准［５］，使用 Ｍｏｔｈｕｒ［６］软件划分所构建的克隆文库
的ＯＴＵｓ。然后根据划分的 ＯＴＵｓ利用软件Ｅｓ－
ｔｉｍａｔｅＳ　７５２ 构建稀有度曲线，用 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎｃ
Ｃｕｒｖｅ分析１６ＳｒＤＮＡ克隆文库，获得文库的覆
盖率 Ｃｏｖｅｒａｇｅ　Ｃ 值；使 用 ＳＰＡＤＥ （ｈｔｔｐ：∥
Ｈｃｈａｏ．ｓｔａｔ．ｎｔｈｕ．ｅｄｕ．ｔｗ）分析软件对文库多样
性指数进行分析。

系统发育分析：根据测序结果，用ＢＬＡＳＴ搜
索程序从ＧｅｎＢａｎｋ等公共数据库中调出相似性较
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高的相关菌株的１６ＳｒＤＮＡ基因序列，用Ｃｌｕｓｔａｌ
Ｘ［７］进行多序列比对，系统进化矩阵根据Ｋｉｍｕｒａ
模型估算，用 ＭＥＧＡ５．０（Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ－
ａｒｙ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ　Ａｎａｌｙｓｉｓ）软件［８］采用邻接法（Ｎｅｉｇｈ－
ｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ）聚类分析，并构建出系统进化树。

１．２．４　菌株分离、纯化和保藏
取１０ｇ土壤样品于无菌生理盐水，潮间带样

品于无菌陈海水中，剧烈振荡至混合均匀，然后置
于５６℃水浴６ｍｉｎ，上清液逐级稀释后涂布固体
分离培养基平板上，２５℃恒温培养２～３周，挑取
不同的单菌落转接在相同培养基平板上进行二次

纯化，纯化的菌种转接到含２０％甘油的保种液中
于－８０℃长期保存。

１．２．５　菌株基因组ＤＮＡ提取、１６ＳｒＤＮＡ序列
扩增及分析

放线菌基因组ＤＮＡ提取参照Ｃｕｉ等人［９］的
方法，通用引物２７Ｆ（５’－ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧ－
ＧＣＴＣＡＧ－３’）和 １４９２Ｒ （５’－ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴ－
ＴＡＣＧＡＣＴＴ－３’）扩增１６ＳｒＤＮＡ 基因。ＰＣＲ扩
增条件为：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性１ｍｉｎ，

５６℃ 退火１ｍｉｎ，７２℃延伸２ｍｉｎ，共３０个循环；

７２℃延伸１０ｍｉｎ。纯化的ＰＣＲ扩增产物克隆到

ｐＭＤ１９－Ｔ载体（ＴａＫａＲａ），送上海博尚生物工程
公司测序。所测１６ＳｒＤＮＡ序列与Ｇｅｎｂａｎｋ数据
库中已有序列比对。

１．２．６　抗临床多重耐药菌活性实验
指示菌株为鲍曼氏不动杆菌 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ

ｂａｕｍａｎｉｉ　１１９１０、甲氧苯青霉素抗性金黄色葡萄球

菌Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ　ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＳＡ和甲氧苯青霉素
抗性凝固酶阴性金黄色葡萄球菌Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ
ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＣＮＳ。将分离得到的代表菌株自斜面
分别接种于发酵培养基上，２８℃恒温培养７～９ｄ
后用无菌刀片切取边长约６ｍｍ的琼脂小块，用无
菌镊子正向放置于涂布有供试菌株菌液的培养基

上。２８℃恒温培养约２４ｈ，观察并记录是否存在
抑菌圈及抑菌圈直径。阳性对照：吸取１０μＬ浓
度为１ｍｇ／ｍＬ的环丙沙星滴到无菌滤纸片（直径

６ｍｍ）上，待吸收完全，贴在涂布有供试菌株菌液
的培养基上。

２　结果

２．１　克隆文库的构建和检验
部分样品总ＤＮＡ的电泳结果如图１Ａ所示，

目的片段的大小约为１０Ｋｂ；应用放线菌特异性引
物扩增可获得约６４０ｂｐ的目的条带（见图１Ｂ）。
纯化ＤＮＡ产物通过Ｔ４连接酶与载体ｐＭＤ１９－Ｔ
载体连接，并转化Ｅ．ｃｏｌｉ　ＤＨ５α感受态细胞。应
用 Ｍ１３引物对克隆子进行菌落ＰＣＲ验证，排除
假阳性克隆，土壤和潮间带底泥样品分别得到

１２１和１６１个阳性克隆。通过比较 Ｈｈａ　Ｉ和 Ｈａｅ
ＩＩＩ双酶切图谱（见图２），根据酶切带型挑选代表
克隆子进行测序。测序得到的序列用 Ｍｏｔｈｕｒ软
件分别划分ＯＴＵ。土壤样品构建的文库Ｔ５得到

７８个ＯＴＵｓ，；潮间带底泥构建的文库ＣＨ４得到

４４ 个 ＯＴＵｓ。 各 序 列 的 Ｇｅｎｂｎｋ 收 录 号：

ＫＪ８４９３４４－ＫＪ８４９６１６。

图１　提取的总ＤＮＡ及放线菌门特异引物扩增产物

Ｆｉｇ．１　Ｔｏｔａｌ　ＤＮＡ　ａｎｄ　Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ　１６ＳｒＤＮＡ　ｇｅｎｅ　ＰＣＲ
注：Ａ：提取的样品总ＤＮＡ；Ｂ：放线菌门特异引物ＰＣＲ扩增产物；１－６：部分样品；

Ｍ（Ａ）：λＤＮＡ／ＨｉｎｄＩＩＩ单切ＤＮＡ分子量标准；Ｍ（Ｂ）：ＤＬ２０００ＤＮＡ分子量标准；

Ｎｏｔｅ：Ａ：Ｔｏｔａｌ　ＤＮＡ；Ｂ：Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ　ＰＣＲ　ｐｒｏｄｕｃｔ；１－６：ｓａｍｐｌｅｓ；

Ｍ（Ａ）：λＤＮＡ／ＨｉｎｄＩＩＩ　ＤＮＡ　ｍａｒｋｅｒ；Ｍ（Ｂ）：ＤＬ２０００ＤＮＡ　ｍａｒｋｅｒ．
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图２　部分克隆子酶切后电泳检测图

Ｆｉｇ．２　Ａｇｒｏｓｅ　ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ　ｏｆ　ｅｎｚｙｍｅ　ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ　ａｆｔｅｒ　ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

Ｍ：Ｄ２０００Ｍａｒｋｅｒ；４９－７２：克隆子编号

Ｎｏｔｅ：Ｍ：ＤＮＡ　ｍａｒｋｅｒ　ＤＬ２０００；１５２～１７５：Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｃｌｏｎｅｓ．

２．２　１６ＳｒＤＮＡ基因文库多样性指数分析
利用Ｅｓｔｉｍａｔｅ　Ｓ　７５２软件构建各文库的稀有

度曲线，如图３所示。Ｋｅｍｐ［１０］的研究结果表明，
随着库容（Ｌｉｂｒａｒｙ　ｓｉｚｅ）的增大，ＯＴＵｓ的数目总
是在增加，几乎没有哪一个文库能够穷尽样品中
微生物的多样性。因此，用Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ　Ｃｕｒｖｅ分
析１６ＳｒＤＮＡ克隆文库，Ｃｏｖｅｒａｇｅ　Ｃ不可能达到

１００％，当 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ　Ｃｕｒｖｅ趋于平缓或者趋于
平台期时也就可以认为库容已经足够。从图３中
可以看出，潮间带文库ＣＨ４的稀有度曲线有明显
的平缓趋势，基本处于平台期，说明这个文库的库
容足够，涵盖了它们所在区域的绝大多数放线菌
类群；而土壤文库 Ｔ５的稀有度曲线还处于增长
期，显示还需挑取更多的克隆子进行分析才可能
更好地获得土壤放线菌多样性数据。
使用 ＳＰＡＤＥ （ｈｔｔｐ：／／Ｈｃｈａｏ．ｓｔａｔ．ｎｔｈｕ．

ｅｄｕ．ｔｗ）分析软件对文库多样性指数进行分析。
结果如表１，在可信区间为９５％的情况下，文库

Ｔ５和ＣＨ４的覆盖率分别为５４．５５％和８７．２％。
香农指数表示个体间分配的均匀性，数值越大表
示个体分配的越均匀，文库 Ｔ５和 ＣＨ４分别为

４．１６４和 ３．０３４，辛普森指数分别为 ０．９８０ 和

０．９１９。综合２个文库的覆盖率及其多样性指数可
以看出，南极乔治王岛陆地放线菌的物种多样性
要明显高于潮间带中放线菌的多样性。

图３　１６ＳｒＤＮＡ克隆文库的稀有度曲线

Ｆｉｇ．３　Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ　ｃｕｒｖｅ　ｏｆ　ｃｌｏｎｅ　ｌｉｂｒａｒｉｅｓ

表１　土壤和潮间带放线菌克隆文库的多样性指数

Ｔａｂｌｅ　１　Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｉｎｄｅｘｅｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｃｌｏｎｅ　ｌｉｂｒａｒｉｅｓ

文库 ＯＴＵｓ 克隆子数
覆盖率

Ｃ

香农指数

（Ｈ＇）

最大多样性指数

（Ｈｍａｘ）

均匀性指数

（Ｊ＇）

辛普森指数

（ＳＩ＇）

Ｔ５　 ７８　 １２１　 ５４．５５％ ４．１６４　 ６．２８５　 ０．６６３　 ０．９８０

ＣＨ４　 ３９　 １６１　 ８７．２％ ３．０３４　 ５．４５９　 ０．５５６　 ０．９１９

２．３　１６ＳｒＤＮＡ基因序列分析
将土壤和潮间带底泥文库的克隆序列进行同

源比对分析，对比对结果进行统计（见表２）。结果
表明，２个１６ＳｒＤＮＡ文库的克隆序列全都分布在
放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和酸微菌纲（Ａｃｉｄｉｍｉ－
ｃｒｏｂｉｉａ）中，土壤文库 Ｔ５中，放线菌纲有５２个

ＯＴＵｓ和７６个克隆序列，占该Ｔ５文库ＯＴＵｓ总
数的６６．７％，克隆子总数的６２．８％，这７６个克隆
序列分布于棒杆菌目（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）、链孢囊
菌目（Ｓｔｒｅｐｔｏｓｐｏｒａｎｇｉａｌｅｓ）、链霉菌目（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙ－
ｃｅｔａｌｅｓ）、微球菌目（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｌｅｓ）、丙酸杆菌目
（Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）、弗兰克氏菌目 （Ｆｒａｎｋｉａ－
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ｌｅｓ）、动孢囊菌目（Ｋｉｎｅｏｓｐｏｒｉａｌｅｓ）、假诺卡氏菌目
（Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｌｅｓ）、小单孢菌目（Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓ－
ｐｏｒａｌｅｓ）和酸微菌目（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ）等１０个
目，涵盖了分枝杆菌科（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）、链孢
囊菌科 （Ｓｔｒｅｐｔｏｓｐｏｒａｎｇｉａｃｅａｅ）、拟诺卡氏菌科
（Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓａｃｅａｅ）、链霉菌科（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｃｅ－
ａｅ）、微球菌科（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）、间孢囊菌科（Ｉｎ－
ｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉａｃｅａｅ）、类诺卡氏菌科（Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅ－
ａｅ）、地嗜皮菌科（Ｇｅｏｄｅｍａｔｏｐｈｉｌａｃｅａｅ）、中村氏菌
科（Ｎａｋａｍｕｒｅｌｌａｃｅａｅ）、弗兰克氏菌科（Ｆｒａｎｋｉａｃｅ－

ａｅ）、动孢囊菌科（Ｋｉｎｅｏｓｐｏｒｉａｃｅａｅ）、假诺卡氏菌科
（Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｃｅａｅ）、小单孢菌科（Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓ－
ｐｏｒａｃｅａｅ）、Ｉａｍｉａｃｅａｅ、Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒ和酸微菌科
（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ）等１６个科。酸微菌纲中的４５
个克隆子全都分布于酸微菌目中的酸微菌科、

Ｉａｍｉａｃｅａｅ和Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒ　３个科中，其中酸微菌
科在该区域分布广泛，它的克隆子数和 ＯＴＵｓ都
是最多的，分别占克隆子总数和ＯＴＵｓ的２１．５％
和１７．９％。

表２　土壤和潮间带样品放线菌１６ＳｒＤＮＡ文库分析
Ｔａｂｌｅ　２　Ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ　１６ＳｒＤＮＡ　ｃｌｏｎｅ　ｌｉｂｒａｒｉｅｓ　ｏｆ　ｓｏｉｌ　ａｎｄ　ｉｎｔｅｒｔｉｄａｌ　ｓａｍｐｌｅｓ

纲 目 科
ＯＴＵｓ土壤
（潮间带）

克隆子数土壤
（潮间带）

放线菌纲

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ＊７６（２６）
棒杆菌目

Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ
分枝杆菌科

Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ
１（０） １（０）

假诺卡氏菌目

Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｌｅｓ
假诺卡氏菌科

Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｃｅａｅ
４（０） ５（０）

小单孢菌目

Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｌｅｓ
小单孢菌科

Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｃｅａｅ
５（０） ７（０）

链孢囊菌目

２＊Ｓｔｒｅｐｔｏｓｐｏｒａｎｇｉａｌｅｓ
链孢囊菌科

Ｓｔｒｅｐｔｏｓｐｏｒａｎｇｉａｃｅａｅ
１（０） １（０）

拟诺卡氏菌科

Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓａｃｅａｅ
１（０） １（０）

高温双孢菌科

Ｔｈｅｒｍｏｂｉｓｐｏｒａ
０（１） ０（１）

链霉菌目

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ
链霉菌科

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ
６（２） ６（２）

微球菌目

Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｌｅｓ
微球菌科

Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ
７（３） １６（４）

间孢囊菌科

Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉａｃｅａｅ
４（１） ８（３）

纤维素单胞菌科

Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ
０（１） ０（１）

丙酸杆菌目

Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ
类诺卡氏菌科

Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅａｅ
８（６） １５（１１）

丙酸杆菌科

Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ
０（１） ０（１）

弗兰克氏菌目

Ｆｒａｎｋｉａｌｅｓ
地嗜皮菌科

Ｇｅｏｄｅｒｍａｔｏｐｈｉｌａｃｅａｅ
５（１） ７（１）

中村氏菌科

Ｎａｋａｍｕｒｅｌｌａｃｅａｅ
３（０） ３（０）

弗兰克氏菌科

Ｆｒａｎｋｉａｃｅａｅ
５（０） ５（０）

动孢囊菌目

Ｋｉｎｅｏｓｐｏｒｉａｌｅｓ
动孢囊菌科

Ｋｉｎｅｏｓｐｏｒｉａｃｅａｅ
２（２） ２（２）

酸微菌纲

Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ＊４５（１３５）
酸微菌目

Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ
东大分子与细胞所菌科

Ｉａｍｉａｃｅａｅ
３（４） ７（８）

Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒ　 ９（１２） １２（７８）

酸微菌科

Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ
１４（３） ２６（１７）

Ｍｉｃｒｏｔｈｒｉｘ　 ０（３） （０）３２
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　　潮间带底泥文库ＣＨ４共１６１个克隆子，分布
于链孢囊菌目（Ｓｔｒｅｐｔｏｓｐｏｒａｎｇｉａｌｅｓ）、链霉菌目
（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ）、微球菌目（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｌｅｓ）、丙
酸杆菌目（Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）、弗兰克氏菌目
（Ｆｒａｎｋｉａｌｅｓ）、动孢囊菌目（Ｋｉｎｅｏｓｐｏｒｉａｌｅｓ）和酸微
菌目（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ）７个目，涵盖了高温双孢菌
科（Ｔｈｅｒｍｏｂｉｓｐｏｒａ）、链霉菌科（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｃｅ－
ａｅ）、微球菌科（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）、纤维素单胞菌科
（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）、间孢囊菌科（Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉ－
ａｃｅａｅ）、类诺卡氏菌科（Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅａｅ）、丙酸杆
菌科（Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）、地嗜皮菌科（Ｇｅｏｄｅｒ－
ｍａｔｏｐｈｉｌａｃｅａｅ）、动孢囊菌科（Ｋｉｎｅｏｓｐｏｒｉａｃｅａｅ）、

Ｉａｍｉａｃｅａｅ、Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒ、Ｍｉｃｒｏｔｈｒｉｘ和酸微菌科
（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ）１３个科。从表２中可以看
出，酸微菌纲的克隆子数和 ＯＴＵｓ数最多，各为

１３５个和２２个，分别占该文库中克隆子总数和

ＯＴＵｓ总数的８３．９％和５６．４％，是潮间带底泥中
的巨大优势菌群，这些克隆子分布于酸微菌目的

Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒ、Ｉａｍｉａｃｅａｅ、Ｍｉｃｒｏｔｈｒｉｘ和酸微菌科

４个科中，其中Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒ有１２个 ＯＴＵｓ，７８
个克隆子，占 ＯＴＵｓ总数的３０．８％，克隆子总数
的４８．４％；其次是 Ｍｉｃｒｏｔｈｒｉｘ的克隆子数最多，为

３２个，占克隆子总数的１９．９％、但其ＯＴＵｓ仅为３
个，说明该地区中 Ｍｉｃｒｏｔｈｒｉｘ的数量较多但多样
性较低。放线菌纲中的２６个克隆子分布于棒杆
菌目、链霉菌目、微球菌目、丙酸杆菌目、弗兰克氏
菌目和动孢囊菌目６个目中，其中类诺卡氏菌科
的ＯＴＵｓ和克隆子数最多，分别为６个和１１个，
说明类诺卡氏菌科是该地区放线菌纲中的优势菌

群；微球菌科的４个克隆子被划分为３个ＯＴＵｓ；
间孢囊菌科的３个克隆子被划分到１个ＯＵＴ中；
链霉菌科和动孢囊菌科的ＯＴＵｓ和克隆子数均为

２个；高温单胞菌科、纤维素单胞菌科、丙酸杆菌科

和地嗜皮菌科的 ＯＴＵｓ和克隆子数均为１个，说
明这些类群在该地区中虽然都有分布但数量和多

样性都较低。

２．４　纯培养菌株的多样性分析
利用８种培养基从南极乔治王岛陆地土壤和

潮间带的１１个样品中分离纯化得到１３４株放线
菌，菌株经过表观形态排重后挑选代表菌株提取

ＤＮＡ、连接、转化送测序，并将测序结果与ＥｚＢｉｏ－
Ｃｌｏｕｄ数据库（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ．ｎｅｔ／）中
的序列进行比对，比对结果如表３所示。菌株分
布于 链 霉 菌 属 （Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）、冢 村 氏 菌 属
（Ｔｓｕｋａｍｕｒｅｌｌａ）、拟诺卡氏菌属（Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ）、
假诺卡氏菌属（Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ）、节杆菌属（Ａｒ－
ｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）、微杆菌属（Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、斯捷连
科氏菌属（Ｎｅｓｔｅｒｅｎｋｏｎｉａ）、库克菌属（Ｋｏｃｕｒｉａ）和
微球菌属（Ｍｉｒｃｒｏｃｏｃｃｕｓ）９个属的２５个种中，其中
含有７个稀有菌属；链霉菌的种类最多，共有１３
个种；其次是节杆菌属和拟诺卡氏菌属，均为３个
种。其中从陆地样品中分离得到９３株菌，分布于
链霉菌属、拟诺卡氏菌属、节杆菌属、假诺卡氏菌
属、冢村氏菌属、微球菌属和微杆菌属７个属的１７
个种中；从潮间带样品中分离得到４１株菌，分布
于链霉菌属、节杆菌属、涅斯捷连科氏菌属、微球
菌属和库克菌属５个属的１０个种中，其中Ｍｉｃｒｏ－
ｃｏｃｃｕｓ　ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ　ＹＩＭ　６５００４Ｔ和 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ
ａｇｉｌｉｓ　ＤＳＭ　２０５５０Ｔ在陆地和潮间带样品中均有分
离到。拟诺卡氏菌属以及稀有放线菌属中的假诺
卡氏菌属和冢村氏菌属没有从潮间带样品中分离

到。以上结果均表明南极乔治王岛陆地样品中放
线菌的多样性要高于潮间带样品中放线菌的多样

性。这可能是由于潮间带特殊的环境［１１］（辐射强、
盐度高）限制了微生物的生存，而且潮间带样品均
为砂砾影响了分菌效果。
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表３　基于１６ＳｒＤＮＡ序列分析所得的放线菌菌属代表菌株的分类从属关系

Ｔａｂｌｅ　３　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ａｆｆｉｌｉａｔｉｏｎｓ　ｏｆ　ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ　ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ　ａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆ　１６ＳｒＤＮＡ　ｇｅｎｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

菌株编号 １６ＳｒＤＮＡ序列同源性最大种 最大同源性／％ 收录号 分离样品

ＯＡｃｔ６０７　 Ｔｓｕｋａｍｕｒｅｌｌａ　ｐｕｌｍｏｎｉｓ　ＤＳＭ　４４１４２Ｔ　 ９９．７２ ＫＰ２３５２０４ 陆地

ＯＡｃｔ６７９　 Ｎｅｓｔｅｒｅｎｋｏｎｉａ　ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ　ＹＩＭ　７００８４Ｔ　 ９９．６５ ＫＰ２３５２３０ 潮间带

ＯＡｃｔ６５６　 Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ　ｅｓｔｅｒａｒｏｍａｔｉｃｕｍ ＤＳＭ　８６０９Ｔ　 ９９．９３ ＫＰ２３５２３１ 陆地

ＯＡｃｔ６５８　 Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ　ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ　ＹＩＭ　６５００４Ｔ　 ９９．７１ ＫＰ２３５２２５ 陆地

ＯＡｃｔ６６３　 Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ　ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ　ＹＩＭ　６５００４Ｔ　 ９９．８３ ＫＰ２３５２３２ 潮间带

ＯＡｃｔ６８７　 Ｋｏｃｕｒｉａ　ｒｏｓｅａ　ＤＳＭ　２０４４７Ｔ ９９．３１ ＫＰ２３５２２７ 潮间带

ＯＡｃｔ６６１　 Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ　ｃａｒｂｏｘｙｄｉｖｏｒａｎｓ　Ｙ８Ｔ　 １００．００ ＫＰ２３５２２８ 陆地

ＯＡｃｔ６０３　 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ　ａｇｉｌｉｓ　ＤＳＭ　２０５５０Ｔ　 ９９．６６ ＫＰ２３５２０５ 陆地

ＯＡｃｔ６１１　 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ　ａｇｉｌｉｓ　ＤＳＭ　２０５５０Ｔ　 ９９．２４ ＫＰ２３５２２６ 潮间带

ＯＡｃｔ６５３　 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ　ｏｘｙｄａｎｓ　ＤＳＭ　２０１１９Ｔ　 ９９．１７ ＫＰ２３５２０８ 陆地

ＯＡｃｔ６２６　 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ　ｏｒｙｚａｅ　ＫＶ－６５１Ｔ ９９．９３ ＫＰ２３５２１０ 潮间带

ＯＡｃｔ６４３　 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ　ｌｕｃｅｎｔｅｎｓｉｓ　ＤＳＭ　４４０４８Ｔ　 ９９．９３ ＫＰ２３５２２２ 陆地

ＯＡｃｔ６６６　 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ　ａｅｇｙｐｔｉａ　ＤＳＭ　４４４４２Ｔ　 ９９．３８ ＫＰ２３５２２４ 陆地

ＯＡｃｔ６２２　 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ　ａｂｌａ　ＤＳＭ　４３３７７Ｔ　 ９９．９３ ＫＰ２３５２０７ 陆地

ＯＡｃｔ６７７　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｇｒｉｓｅｏｒｕｂｅｎｓ　ＮＲＢＣ　１２７８０Ｔ　 ９９．８６ ＫＰ２３５２２９ 陆地

ＯＡｃｔ６１２　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｃｅｌｌｕｌｏｆｌａｖｕｓ　ＮＢＲＣ　１３７８０Ｔ　 １００．００ ＫＰ２３５２０９ 陆地

ＯＡｃｔ６１７　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ａｌｂｏｇｒｉｓｅｏｌｕｓ　ＮＲＲＬ　Ｂ－１３０５Ｔ　 ９９．５３ ＫＰ２３５２１１ 陆地

ＯＡｃｔ６５９　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｂａｃｉｌｌａｒｉｓ　ＮＢＲＣ　１３４８７Ｔ　 ９９．９３ ＫＰ２３５２１２ 陆地

ＯＡｃｔ６２１　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｈａｒｂｉｎｅｎｓｉｓ　ＮＥＡＵ－Ｄａ３Ｔ　 ９９．１３ ＫＰ２３５２１３ 陆地

ＯＡｃｔ６３９　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ａｎｕｌａｔｕｓ　ＮＲＲＬ　Ｂ－２０００Ｔ　 ９９．９３ ＫＰ２３５２１４ 陆地

ＯＡｃｔ６２５　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ａｌｂｉｄｏｆｌａｖｕｓ　ＤＳＭ　４０４４５Ｔ　 ９９．６５ ＫＰ２３５２１５ 陆地

ＯＡｃｔ６７２　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｆｉｎｌａｙｉ　ＮＲＲＬ　Ｂ－１２１１４Ｔ　 ９９．５９ ＫＰ２３５２１６ 陆地

ＯＡｃｔ６０１　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｃｉｒｒａｔｕｓ　ＮＲＲＬ　Ｂ－３２５０Ｔ　 ９９．５２ ＫＰ２３５２１７ 潮间带

ＯＡｃｔ６１９　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｇｌｏｂｉｓｐｏｒｕｓ　ＮＢＲＣ　１２８６７Ｔ　 ９９．７２ ＫＰ２３５２１８ 潮间带

ＯＡｃｔ６３２　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｙｏｕｓｓｏｕｆｉｅｎｓｉｓ　Ｘ４Ｔ　 ９９．４５ ＫＰ２３５２１９ 潮间带

ＯＡｃｔ６４７　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｇｒｉｓｅｏｉｎｃａｒｎａｔｕｓ　ＬＭＧ　１９３１６Ｔ　 ９９．９３ ＫＰ２３５２２０ 潮间带

ＯＡｃｔ６８０　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｘｉａｍｅｎｅｎｓｉｓ　ＭＣＣＣ　１Ａ０１５５０Ｔ　 ９９．１３ ＫＰ２３５２２１ 潮间带

２．５　抗临床多重耐药菌活性评价
采用琼脂块扩散法，以目前临床上的３株多

重耐药菌鲍曼氏不动杆菌Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ　ｂａｕｍａｎｉｉ
１１９１０、甲氧苯青霉素抗性金黄色葡萄球菌Ｓｔａｐｈ－
ｙｌｏｃｏｃｃｕｓ　ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＳＡ和甲氧苯青霉素抗性凝
固酶阴性金黄色葡萄球菌Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ　ａｕｒｅｕｓ

ＭＲＣＮＳ为指示菌，对分离得到的南极放线菌抑菌
活性检测（见图４）。根据测试菌株抑菌圈直径与
阳性对照（环丙沙星）抑菌圈直径的比值Ｒ判断测
试菌株抑菌活性的大小，共得到１７株能够具有显
著抑菌效果的菌株，包括９株链霉菌、６株拟诺卡
氏菌以及节杆菌和假诺卡氏菌各１株（见表４）。
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图４　部分南极放线菌的抑菌效果图

Ｆｉｇ．４　Ａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌ　ａｃｔｉｖｉｔｙ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　Ａｎｔａｒｃｔｉｃ　ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ
Ａ：鲍曼氏不动杆菌１１９１０；Ｂ：甲氧苯青霉素抗性金黄色葡萄球菌；

Ｃ：甲氧苯青霉素抗性凝固酶阴性金黄色葡萄球菌

Ａ：Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ　ｂａｕｍａｎｉｉ　１１９１０；Ｂ：Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ　ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＳＡ；Ｃ：Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ　ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＣＮＳ

表４　南极放线菌拮抗多重耐药菌实验结果

Ｔａｂｌｅ　４　Ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌ　ａｃｔｉｖｉｔｙ　ｏｆ　Ａｎｔａｒｃｔｉｃ　ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ　ｔｏ　ｍｕｌｔｉｐｌｅ　ｒｅｓｉｓｔａｎｔ　ｂａｃｔｅｒｉａ

菌株编号 菌属 Ａ．ｂａｕｍａｎｉｉ　１１９１０　 Ｓ．ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＳＡ　Ｓ．ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＣＮＳ

ＯＡｃｔ６２２　 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ　ｓｐ． － ＋ ＋

ＯＡｃｔ６４０　 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ　ｓｐ． ＋＋ ＋ ＋

ＯＡｃｔ６４４　 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ　ｓｐ． － － ＋

ＯＡｃｔ６４９　 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ　ｓｐ． － ＋ －

ＯＡｃｔ６５０　 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ　ｓｐ． ＋＋ ＋ －

ＯＡｃｔ６６６　 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ　ｓｐ． － ＋ ＋

ＯＡｃｔ６１２　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ． ＋ － －

ＯＡｃｔ６１８　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ． ＋＋ ＋ ｗ

ＯＡｃｔ６２８　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ． ＋ ＋ ＋

ＯＡｃｔ６３９　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ． ＋ － －

ＯＡｃｔ６４８　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ． － ＋ ＋

ＯＡｃｔ６５９　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ． － ＋＋ ＋

ＯＡｃｔ６７１　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ． ＋ ＋ ＋

ＯＡｃｔ６７４　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ． － ＋ ＋＋

ＯＡｃｔ６７７　 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ． ＋＋ ＋ ＋

ＯＡｃｔ６２６　 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ　ｓｐ． ＋ ＋ ｗ

ＯＡｃｔ６６１　 Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｓｐ． － ＋ ＋

　　　　注：Ｒ，测试菌株抑菌圈直径与阳性对照（环丙沙星）抑菌圈直径的比值。

　　　　Ｒ≤０．３，阴性－；０．５≥Ｒ≥０．３，微弱ｗ；１．２≥Ｒ≥０．５，阳性＋；Ｒ≥１．２，强阳性＋＋

　　从表４可以看出，有２株拟诺卡氏菌、６株链
霉菌和１株节杆菌可以抑制鲍曼氏不动杆菌，１株
节杆菌。４株拟诺卡氏菌可抑制Ｓ．ａｕｒｅｕｓ　ＭＲ－
ＳＡ和Ｓ．ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＣＮＳ；链霉菌也对金黄色葡
萄球菌表现出较好的抑菌活性，分别有７株、６株
链霉菌可以抑制Ｓ．ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＳＡ和Ｓ．ａｕｒｅｕｓ
ＭＲＣＮＳ。假诺卡氏菌 ＯＡｃｔ６６１ 对 Ｓ．ａｕｒｅｕｓ

ＭＲＳＡ和Ｓ．ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＣＮＳ也有较好的抑菌活
性。在这１７株具有显著抑菌效果的菌株中，

ＯＡｃｔ６４０（Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ　ｓｐ），ＯＡｃｔ６２８、ＯＡｃｔ６７１
和ＯＡｃｔ６７７（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ．）等４株菌的抑菌
活性 最 强，对 鲍 曼 氏 不 动 杆 菌 Ａ．ｂａｕｍａｎｉｉ
１１９１０、Ｓ．ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＳＡ和Ｓ．ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＣＮＳ均
有抑制作用。
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３　讨论
近年来，针对极地放线菌的研究相关报道逐

渐增多，余勇等分析了北冰洋Ｃｈｕｋｃｈｉ海盆表层
沉积物中的可培养放线菌多样性及其生物活

性［１２］，张改云等对北冰洋海洋沉积物中放线菌群
落及多样性进行了分析［１３］。尽管目前已在南极地

区土壤［１４－１７］、菌垫［１８］、冰碛［１９］和海洋沉积物［２０］等
不同生境中发现了２个新属、近１５个放线菌新
种，但与其他环境放线菌研究相比，研究的深度和
广度还有较大差距，研究手段多基于纯培养技
术［２１－２２］，缺少针对放线菌这一特殊类群的系统研

究，迄今为止仅Ｃｏｗｅｎ等人［２３］报道利用１６ＳｒＤ－
ＮＡ基因文库技术对南极 ＭｃＭｕｒｄｏ干谷土壤放
线菌多样性进行了分析。本文利用１６ＳｒＤＮＡ基
因文库和纯培养技术相结合的方法对南极乔治王

岛陆地土壤和潮间带底泥的放线菌多样性开展深

入系统的分析和评估。本研究组的研究结果表明
南极乔治王岛陆地土壤和潮间带底泥环境中蕴涵

着丰富且多样的放线菌资源，而且陆地土壤中放
线菌的多样性要高于潮间带底泥中放线菌的多样

性，陆地土壤中的放线菌分布于１０个目１６个科
中，潮间带底泥中放线菌则分布于７个目１３个科
中。在陆地土壤样品和潮间带样品所含的放线菌
群落在高级分类地位上也有明显差异，陆地土壤
样品中的放线菌群落以放线菌纲为优势菌，潮间
带样品中则是酸微菌纲占据明显优势。利用纯培
养的方法从１７个陆地土壤样品中得到的１４１株
放线菌分布于棒杆菌目、链孢囊菌目、链霉菌目、

微球菌目和假诺卡氏菌目５个目中，其中从陆地
样品中分离得到９３株菌，分布于放线菌纲的７个
属１７个种中，从潮间带样品中分离得到４１株菌，

分布于５个属１０个种中，以上结果均表明南极乔
治王岛陆地样品中放线菌的多样性要高于潮间带

样品中放线菌的多样性。与陆地环境不同，南极
地区的潮间带由于冰雪、冬季冰鞘的季节性冲刷，

强ＵＶ辐射、高盐度和温度变化的影响，成为受干
扰最强的环境［１１］，由此推测这可能导致了这２个
区域放线菌种类及多样性的差别，后续可进一步
结合环境因子，采用高通量测序的方法深入评估
南极乔治王岛土壤和潮间带中放线菌群落结构的

差异以及地理分布特征，加强对南极特殊环境中
放线菌的认知。

鲍曼氏不动杆菌和金黄色葡萄球菌等是临床

上较为常见的多重耐药菌，具有较广的抗菌
谱［２４－２５］，发掘对该类致病菌有抑制作用的放线菌，

对于临床医学以及抗生素药物等领域具有重大意

义。本文对分离菌株的抑菌活性结果显示，分离
自南极的诺卡氏菌和链霉菌表现出良好的生物活

性，１７株具有显著抑菌活性的菌株中绝大多数为
诺卡氏菌和链霉菌，３株链霉菌和１株诺卡氏菌的
抑菌活性最强，对鲍曼氏不动杆菌Ａ．ｂａｕｍａｎｉｉ
１１９１０、Ｓ．ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＳＡ和Ｓ．ａｕｒｅｕｓ　ＭＲＣＮＳ均
有较强的抑制作用。链霉菌一直被认为是产生各
种抗生素的主要来源，已知微生物来源的生物活
性物质中，放线菌来源的生物活性物质约占７０％，

其中以链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ　ｓｐ．）为主，约占

５０％，其次是诺卡氏菌属［２６］。近年来，由于病原微
生物耐药性的日益增强和新型感染性疾病的不断

涌现，寻求和开发新的微生物资源，对新型抗生素
的发现和耐药性感染性疾病的治疗具有重大的现

实意义［２７］。的研究结果表明，南极陆地土壤蕴含
了丰富的放线菌物种资源，也是新药开发和天然
活性产物的重要来源，后期本研究组将对这些南
极放线菌菌株的代谢产物进行分离纯化，并进行
其结构的鉴定和进一步的活性测试，评估其是否
具有可观的研究前景和药用潜力，以期为新型药
物的开发提供研究基础。
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