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摘 要：采用平板涂布法利用３种培养基从青岛即墨市田横镇泊子盐场盐池底泥样中共分离纯化出１５株放
线菌，对分离菌株进行１６ＳｒＲＮＡ基因测序分析。发现这１５株放线菌分属于链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）、拟诺卡氏菌属
（Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ）和１个新属，其中 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ属为优势菌属；菌株ＣＸＢ８３２与 ＮｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓａｒａｂｉａＤＳＭ４５０８３Ｔ和 Ｈａｌｏａｃｔｉ
ｎｏｓｐｏｒａａｌｂｕｓＤＳＭ４５０１５Ｔ最接近，同源性分别为９５．４％和９４．９％，根据其表型和分子特征可以初步判定该菌株为放
线菌新属。培养基及培养温度对盐池环境中放线菌的分离效果均有影响，利用淀粉酪素培养基在３７℃分离的放线
菌种类和数量较多。在１５株放线菌中，分别有１２株、３株、２株和１株放线菌产淀粉酶、酯酶、蛋白酶和纤维素酶。
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极端微生物（Ｅｘｔｒｅｍｅｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ）是指那些在
一般生物不能生存的条件下（如高酸、高碱、高温、低

温、高压、高盐、高辐射等）能生存的生物［１］，由于其

特殊的生存机制，可能会产生一些具有特殊活性的

代谢产物，对人类的生产和生活具有重大的应用价

值。目前，人们只是知道极端环境中有微生物的存

在，但对具体的种类和数量却了解的很少。对于极

端环境之一的高盐环境微生物的研究，长期以来主

要集中在嗜盐古菌和嗜盐细菌方面，关于嗜盐放线

菌的报道还不多见［２］。而放线菌因为能产生多样的

次级代谢产物，在任何生态环境中都是一类重要的

微生物资源，特别是在高盐环境下的嗜盐放线菌，作

为抗生素和酶制剂［３］资源日益受到各国微生物学家

的普遍关注和广泛研究，嗜盐放线菌是一类新型的、

极具应用前景的微生物资源。即墨市田横镇泊子盐

场是青岛地区的８个集体盐场之一，位于即墨沿海。
本文研究了泊子盐场盐池底泥样品中放线菌的多样

性以及产酶特性，为其开发利用奠定基础。



１ 材料与方法

１．１ 材料

１．１．１ 主要试剂和仪器 ＰＣＲ引物、ＰＣＲ常规操作
用试剂和酶均购自ＴａＫａＲａ公司。刚果红、羧甲基纤
维素钠购自上海生物工程有限公司。高压灭菌锅为

上海产 ＬＳ－Ｂ５０Ｌ、高速冷冻离心机为 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公
司５８１７Ｒ型、ＰＣＲ仪为ＥｐｐｅｎｄｏｒｆＡＧ２２３３１Ｈａｍｂｕｒｇ；
凝胶成像系统ＧＫ－３３０Ｃ购自美国伯乐公司。
１．１．２ 培养基 （１）分离培养基：改良 ＩＳＰ５培养基
Ｍ１（酵母膏 ５．０ｇ，Ｌ－天冬氨酸１．０ｇ，甘油１０．０ｇ，
Ｋ２ＨＰＯ４１．０ｇ，ＫＮＯ３５．０ｇ，微量盐 １．０ｍＬ，ＭｇＣｌ２·

６Ｈ２Ｏ２００．０ｇ，琼脂２０．０ｇ，蒸馏水１．０Ｌ，ｐＨ７．５）、
淀粉酪素培养基Ｍ２（淀粉 １０．０ｇ，酪素 ０．３ｇ，ＫＮＯ３
２．０ｇ，ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ０．０５ｇ，Ｋ２ＨＰＯ４２．０ｇ，ＣａＣＯ３０．０２
ｇ，ＦｅＳＯ４１０．０ｍｇ，ＮａＣｌ１５０．０ｇ，琼脂２０．０ｇ，蒸馏水
１．０Ｌ，ｐＨ７．５）、改良淀粉酪素培养基 Ｍ３（葡萄糖
１０．０ｇ，酪素０．３ｇ，ＫＮＯ３２．０ｇ，ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ０．０５ｇ，
Ｋ２ＨＰＯ４２．０ｇＣａＣｌ２１．０ｇ，ＦｅＳＯ４１０ｍｇ，复合盐（ＮａＣｌ∶
ＫＣｌ∶ＭｇＣｌ２＝４∶４∶１）１５０．０ｇ，琼脂２０．０ｇ，蒸馏水１．０
Ｌ，ｐＨ７．５），每种培养基均加入Ｋ２Ｃｒ７Ｏ４（５０ｍｇ·Ｌ－１）用
于抑制真菌和细菌。（２）酶活筛选的基础培养基为
淀粉琼脂培养基（１０％ ＮａＣｌ）。筛选放线菌酯酶、纤
维素酶、蛋白酶活性的培养基为基础培养基分别加入

吐温８０（１％）、羧甲基纤维素钠（１％）、干酪素（１％）。
１．２ 样品采集和菌株分离

样品采自即墨市田横镇泊子盐场，包括盐池泥

样２份、卤水池泥样６份、壕沟泥样 １份、盐池外泥
样１份和潮间带泥样 １份，共计 １１份样品，用无菌
三角烧瓶盛放，放于冰盒保存。采用传统的平板涂

布法对样品进行分离，在２８℃和３７℃分别培养７～
３０ｄ。根据菌落大小、形态、颜色进行初步分离筛选
并纯化，将纯化后的菌株接种到添加 １０％ ＮａＣ１的
ＩＳＰ２［４］斜面上，培养５～７ｄ后，以４．５ｍｌ灭菌保种
液（０．８５％ＮａＣｌ溶液＋１５％甘油）洗下菌苔，制成菌
悬液，每个菌种保存３管，保存于－８０℃的超低温冷
冻箱中。

１．３ 产酶菌株的筛选

参照文献［５］、［６］的方法进行。
１．４ 表型特征测定

１．４．１ 培养特征测定 利用 ＩＳＰ２［４］液体培养基测
定分离菌株的最适生长ＮａＣｌ的质量分数、最适生长
ｐＨ值和最适生长温度。
１．４．２ 化学特征测定 采用快速薄层层析法进行

全细胞氨基酸及全细胞水解液糖型的分析［７］。参照

Ｌｅｃｈｅｖａｌｉｅｒ等的方法进行磷酸类脂的提取、纯化［８］，
并用改良的薄层层析法［９］进行磷酸类脂组分分析。

参照Ｃｏｌｌｉｎｓ的方法进行醌的提取和分析［１０］。
１．５ 分子与系统发育特征分析

１．５．１ ＤＮＡ中（Ｇ＋Ｃ）的摩尔分数测定 小量提取

ＤＮＡ后，采用 ＨＰＬＣ法进行（Ｇ＋Ｃ）摩尔分数的测
定［１１］。

１．５．２ １６ＳｒＲＮＡ基因ＰＣＲ扩增和系统进化分析
参照文献［１２］方法提取放线菌基因组 ＤＮＡ，应用细
菌１６ＳｒＲＮＡ基因通用引物（正向引物：８－２７Ｆ，反向
引物：１４２９－１４４５Ｒ）进行ＰＣＲ扩增。测序所得结果
用Ｂｌａｓｔ软件在ＧｅｎＢａｎｋ／ＥＭＢＬ／ＤＤＢＪ等数据库中进
行相似性搜索，选取同源性比较高的典型菌株的

１６ＳｒＲＮＡ基因序列作为参比对象，用 Ｃｌｕｓｔａｌ－Ｘ［１３］

软件进行多重序列比对，利用 ＭＥＧＡ－４［１４］软件，采
用邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ＪｏｉｎｉｎｇＭｅｔｈｏｄ）进行聚类分析
和系统进化树构建。

２ 结果与分析

２．１ 培养基对盐环境放线菌分离的影响

盐环境微生物同普通环境微生物的营养代谢类

型、营养生理需求有比较大的差异，所以嗜盐放线菌

的分离不是简单的用普通的培养基加 ＮａＣｌ就能实
现的。利用唐蜀昆［１５］等推荐 ３种嗜盐放线菌的分
离培养基，从即墨市田横镇泊子盐场样品中共分离

到１５株可培养放线菌。从图１可以看出，不同培养
基获得放线菌的数量和种类有很大的差异。其中有

９株放线菌从 Ｍ１中分离，６株从 Ｍ２中分离，Ｍ３中
没有分离出放线菌，分离到放线菌菌株数目最多的

培养基为Ｍ１；从图１也可以看出，Ｍ１和 Ｍ２从盐池
样品中分别分离到２个属和３个属的放线菌；从分
离到的放线菌种类和数量上看，Ｍ２从高盐环境中分
离放线菌效果较好。

图１ 培养基和温度对放线菌分离的影响

Ｆｉｇ．１ Ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆｍｅｄｉｕｍａｎｄｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｎ
ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓｉｓｏｌａｔｉｏｎ
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２．２ 培养温度对盐环境放线菌分离的影响

温度也是影响盐环境放线菌生存和发育的重要

环境因素，为了验证温度对盐环境放线菌分离的影

响，本研究分别在 ２８℃和 ３７℃下培养样品，从分离
结果可以看出，在２８℃分离出９株放线菌，分属于２
个属，在３７℃分离出６株放线菌，分属于３个属（图
１）。可见，３７℃培养从盐环境中分离出更多种类的
放线菌。

２．３ 盐池中放线菌多样性

本次研究共分离到 １５株放线菌（菌株编号为
ＣＸＢ８３１～ＣＸＢ８３３、ＣＸＢ８３６～ＣＸＢ８３９、ＣＸＢ８４１、
ＣＸＢ８４２、ＣＸＢ８６５、ＣＸＢ８６９、ＣＸＢ８７７、ＣＸＢ８８８、ＣＸＢ８８９、
ＣＸＢ８９１），所得菌株的 １６ＳｒＲＮＡ基因序列的 Ｇｅｎ

Ｂａｎｋ登录号为：ＪＦ５１２４９５～ＪＦ５１２５０６。分离的 １５株
嗜盐放线菌分属于放线菌目的 ２个科（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃ
ｅｔａｃｅａｅ和Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓａｃｅａｅ）３个放线菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ
属、Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ属和 １个新属）。多数菌株属于
Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ属（１１株），是即墨市田横镇泊子盐场中
放线菌的优势菌属。经过 １６ＳｒＤＮＡ序列比对及同
源性分析，菌株 ＣＸＢ８３２与 ＮｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓａｒａｂｉａＤＳＭ
４５０８３Ｔ和 ＨａｌｏａｃｔｉｎｏｓｐｏｒａａｌｂｕｓＤＳＭ４５０１５Ｔ最接近，
同源性分别为 ９５．４％和 ９４．９％，并利用 ｎｅｉｇｈｂｏｒ
ｊｏｉｎｉｎｇ法建立了系统进化树（见图 ２），菌株 ＣＸＢ８３２
形成独立分支，极有可能代表 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓａｃｅａｅ科的
一个新属。研究结果表明盐池环境中存在有较为丰

富的嗜盐放线菌，并且潜藏着新的放线菌资源。

图２ 青岛盐池放线菌系统发育进化树

Ｆｉｇ．２ Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｐａｒｔｉａｌｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆ１６ＳｒＤＮＡｇｅｎｅｏｆａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓｉｓｏｌａｔｅｄｔｈｅ
ｓａｌｔｐｏｎｄｉｎＱｉｎｇｄａｏａｎｄｔｈｅｉｒｃｌｏｓｅｓｔｒｅｌａｔｉｖｅｓｒｅｔｒｉｅｖｅｄｆｒｏｍｔｈｅＧｅｎＢａｎｋｄａｔａｂａｓｅ

注：进化树节点处的数字代表自举值（１０００次重复；仅自举值大于５０％的被显示出来）。菌株 ＡｃｔｉｎｏｐｏｌｙｓｐｏｒａｈａｌｏｐｈｉｌａＡＴＣＣ２７９７６Ｔ的１６ＳｒＤ

ＮＡ序列作为外群序列。比例标尺代表２％的序列差异。

Ｎｏｔｅ：Ｎｕｍｂｅｒｓａｔｂｒａｎｃｈｉｎｇｐｏｉｎｔｓｒｅｆｅｒｔｏｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓ（１０００ｒｅｓａｍｐｌｉｎｇｓ；ｏｎｌｙｖａｌｕｅｓａｂｏｖｅ５０％ ａｒｅｓｈｏｗｎ）．ＴｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＡｃｔｉｎｏｐｏｌｙｓｐｏｒａ

ｈａｌｏｐｈｉｌａＡＴＣＣ２７９７６Ｔｗａｓｕｓｅｄａｓａｎｏｕｔｇｒｏｕｐ．Ｂａｒ２％ｓｅｑｕｅｎｃｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ．

２．４ 盐池中放线菌产酶特性

放线菌胞外酶筛选结果表明：１２株产淀粉酶、３
株产酯酶、２株产蛋白酶、１株产纤维素酶（表１），分
别占供试菌株的８０．０％、２０．０％、１３．３％和６．７％；有
３株放线菌同时产两种酶，无菌株同时产 ３种或 ４
种酶，虽然在盐池这样的极端环境中，但菌株的酶活

多样性仍较丰富。

２．５ 菌株ＣＸＢ８３２的表型特征和分子特征
菌株 ＣＸＢ８３２生长盐度范围：１％～２３％，最适

生长盐度：９％～１２％。ｐＨ值生长范围：６～９，最适
生长ｐＨ值：７～８。生长温度 １６℃～５０℃，在 ４℃或
５１℃都不能生长，最适温度为３７℃。
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菌株ＣＸＢ８３２细胞壁主要含有异—二氨基庚二
酸、葡萄糖和木糖；极性酯主要为双磷脂酰甘油、磷

脂酰甘油、磷脂和糖脂；醌主要含有 ＭＫ－１０（Ｈ８）
（３２％），ＭＫ－９（Ｈ８）（２９％），ＭＫ－１０（Ｈ２）（２０％）和

ＭＫ－１０（Ｈ６）（１７％）。
经ＨＰＬＣ法测得 ＣＸＢ８３２的 Ｇ＋Ｃ含量为 ６０１

ｍｍｏｌ。

表１ 盐池样品中分离菌株的同源性比对和产酶特征

Ｔａｂｌｅ１ Ｔｈｅｈｏｍｏｌｏｇｙｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｎｄｅｎｚｙｍｅｐｒｏｄｕｃｉｎｇｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｅｉｓｏｌａｔｉｏｎｏｆａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓｆｒｏｍｓａｌｔｐｏｎｄ

菌株编号

ＳｔｒａｉｎｓＮｏ．
最近菌株

Ｃｌｏｓｅｓｔｍａｔｃｈ
相似性／％
Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

淀粉酶

Ａｍｙｌａｓｅ
蛋白酶

Ｐｒｏｔｅａｓｅ
酯酶

Ｅｓｔｅｒａｓｅ
纤维素酶

Ｃｅｌｌｕｌａｓｅ

ＣＸＢ８３１ Ｈａｌｏａｃｔｉｎｏｓｐｏｒａａｌｂａ ９４．９ － － ＋ －

ＣＸＢ８３２ Ｈａｌｏａｃｔｉｎｏｓｐｏｒａａｌｂａ ９４．９ － － ＋ －

ＣＸＢ８３３ Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓｌｕｃｅｎｔｅｎｓｉｓ ９９．７ ＋ － － ＋

ＣＸＢ８３６ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｒｕｂｉｄｕｓ ９９．７ ＋ － － －

ＣＸＢ８３７ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｒｕｂｉｄｕｓ ９９．６ ＋ － － －

ＣＸＢ８３８ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｔｈｉｎｇｈｉｒｅｎｓｉｓ ９９．２ ＋ ＋ － －

ＣＸＢ８３９ Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓａｅｇｙｐｔｉａ ９９．２ － － ＋ －

ＣＸＢ８４１ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｒｕｂｉｄｕｓ ９９．６ ＋ － － －

ＣＸＢ８４２ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｒｕｂｉｄｕｓ ９９．７ ＋ － － －

ＣＸＢ８６５ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｆｌｏｃｃｕｌｕｓ ９９．４ ＋ － － －

ＣＸＢ８６９ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｔｈｉｎｇｈｉｒｅｎｓｉｓ ９９．９ ＋ ＋ － －

ＣＸＢ８７７ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｓｃｌｅｒｏｔｉａｌｕｓ ９９．６ ＋ － － －

ＣＸＢ８８８ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｓｃｌｅｒｏｔｉａｌｕｓ ９９．２ ＋ － － －

ＣＸＢ８８９ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｓｃｌｅｒｏｔｉａｌｕｓ ９９．８ ＋ － － －

ＣＸＢ８９１ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｆｌｏｃｃｕｌｕｓ ９９．５ ＋ － － －

注：“＋”，阳性；“－”，阴性。 Ｎｏｔｅ：“＋”，Ｐｏｓｉｔｉｖｅ；“－”，Ｎｅｇａｔｉｖｅ．

３ 讨 论

盐环境的离子类型较多，主要有 ８种离子：
Ｎａ＋、Ｋ＋、Ｍｇ２＋、Ｃａ２＋、Ｃｌ－、ＳＯ４２－、ＣＯ３２－、ＨＣＯ３－，长
期栖息在那里的放线菌必然对不同离子及其不同浓

度产生了选择性适应。在本研究中，培养基 Ｍ１和
Ｍ２中分别含有２０％ＭｇＣｌ２和１５％ ＮａＣｌ，所以从 Ｍ１
和Ｍ２分离的放线菌分别对Ｍｇ＋和 Ｎａ＋具有一定的
耐受性；另外，长期以来用单一种类的盐 ＮａＣ１来分
离嗜盐放线菌，限制了对嗜盐放线菌的认识，唐蜀昆

等［１５］研究表明，一定比例的复合盐能大幅度提高嗜

盐放线菌的出菌率，但在本研究中含有一定比例复

合盐的Ｍ３培养基并没有分离出放线菌，原因可能
是多方面的，比如复合盐的比例问题，因为不同盐环

境中８种离子的组成和比例有较大的差异，本研究
所用的复合盐比例（ＮａＣｌ∶ＫＣｌ∶ＭｇＣｌ２＝４∶４∶１）可能
与研究样品环境中实际存在离子的组成和比例有很

大差异，所以放线菌不能适应这样的分离环境，导致

Ｍ３培养基并没有分离出放线菌。比较 Ｍ２和 Ｍ３的
营养成分，Ｃａ２＋浓度是两种培养基的主要差别，Ｍ２
分离效果比较好，Ｍ３却没有分离出放线菌，有可能
是分离高盐环境中放线菌时，Ｃａ２＋浓度超过一定范

围会抑制放线菌的生长，具体机制有待进一步研究。

另外，嗜盐放线菌的分离存在明显的温度效应，３７℃
更有利于从盐环境中分离出更多种类的放线菌。从

盐环境中分离嗜盐放线菌，首先应尽可能地模拟盐

环境条件，其次必须要综合考虑特殊的分离条件（一

定的盐浓度、一定比例的复合盐、某一温度）、特殊的

营养需求（适宜的培养基）等多种因素。

一般来讲，５％ＮａＣｌ（ｗ／ｖ）分离到的大多是耐盐
Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ属，１０％ＮａＣｌ分离的大多数也是耐盐放
线菌，以 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ属占优势，还有少量 Ｓｔｒｅｐｔｏ
ｍｙｃｅｓ属，１５％或以上 ＮａＣｌ分离到的多数菌株为嗜
盐放线菌，这些分离菌株中，主要以稀有放线菌为

主［１５］。吕志堂等［１６］对沧州地区高盐环境中放线菌

多样性进行研究，发现用 １０％和 ２０％ ＮａＣｌ分离到
的嗜盐放线菌主要类群是 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ属和Ｓｔｒｅｐｔｏ
ｍｙｃｅｓ属，另外还发现纤维单胞菌科一新属。但在本
研究中，１５％ＮａＣｌ分离到的多数菌株属于 Ｓｔｒｅｐｔｏ
ｍｙｃｅｓ属，少数属于 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ属，另外还发现一个
新属。关统伟等［１７］在对新疆塔里木盆地可培养嗜

盐放线菌多样性研究发现，用１５％ＮａＣｌ～２０％ＮａＣｌ
分离到塔里木盆地高盐环境中嗜盐放线菌的优势类

群是 Ａｃｔｉｎｏｐｏｌｙｓｐｏｒａ属 （３８．９％）、Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ属
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（２７．８％）和 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ属（２２．２％），并发现一
个新属。曹兰兰［１８］等从新疆哈密地区盐湖土样中

分离得到６３株放线菌，分属于 ６科 ８个属，链霉菌
属为优势菌属，其次是拟诺卡氏菌属，并通过延长培

养时间获得了一些稀有放线菌，如糖丝菌属（Ｓａｃ
ｃｈａｒｏｔｈｒｉｘ）、姜氏菌属（Ｊｉａｎｇｅｌｌａ）、链单孢菌属（Ｓｔｒｅｐ
ｔｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ）。虽然在不同的高盐环境中存在放线菌
的优势类群有差异，但均有较为丰富的嗜盐放线菌

系统发育多样性，并且潜藏着新的放线菌资源。

从泊子盐池分离的１５株放线菌中，每株菌都至
少具有一种酶活性，产酶多样性比较丰富。这与曹

兰兰［１８］等对新疆哈密地区盐湖放线菌的功能酶的

筛选研究结果相似，在６３株供试放线菌中，有 ３株
放线菌产蛋白酶、４６株产淀粉酶、１４株产酯酶、３４
株产半乳糖苷酶、５株产纤维素酶。目前对高盐环
境中放线菌的研究主要是针对嗜盐放线菌分布、多

样性及新菌资源，但对其功能研究的较少，通过本研

究发现泊子盐场中存在的放线菌在工业微生物酶制

剂等方面具有研究价值。

随着生物科技的发展，分离技术得到一定的发

展，近期一些盐湖环境的放线菌新类群（Ｓｔｒｅｐ
ｔｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｈａｌｏｐｈｉｌａ［１９］、Ｈａｌｏａｃｔｉｎｏｐｏｌｙｓｐｏｒａａｌｂａ［２０］、
Ｍｙｃｅｌｉｇｅｎｅｒａｎｓｓａｌｉｔｏｌｅｒａｎｓ［２１］等）也不断地被发现。本
研究中菌株ＣＸＢ８３２的１６ＳｒＤＮＡ序列与已描述的其
他放线菌种类相似性＜９７％，并根据其表型和分子
特征，可推出菌株 ＣＸＢ８３２是 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓａｃｅａｅ科中未
曾描述的新属。研究结果同时也说明高盐环境是分

类新物种的重要来源。嗜盐微生物的研究是一个比

较新的领域，在嗜盐放线菌的研究上，我国和国外处

于同一个起跑线上。现今，欧美、韩国、日本等国都

在抓紧这方面的研究，从极端环境中发现大量的新

物种以及特殊代谢产物。我国拥有丰富的自然资

源，深入系统的研究极端环境下的微生物资源，对保

护、开发、利用我国极端环境中的微生物资源具有重

要的意义。
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