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聚酮类化合物生物合成途径基因阳性菌株生物多样性研究
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摘 要：从中国云南省采集土样，采用 LMN培养基、淀粉:酪素琼脂培养基和甘油天门冬酰胺琼脂培养基分离得到
了 93#株细菌放线菌菌株。经聚酮类化合物基因筛选得到 3"株!型和"型聚酮类化合物生物合成基因双阳性的
菌株，经抗菌活性、形态、生理等结果分析比较，选取其中的 &%株进行了 &#O 0+1P序列分析。在物种多样性方面，
分离到的菌分布至少有 3个科，9个属。其中有链霉菌科的链霉菌属，分枝杆菌科的分枝杆菌属，链孢囊菌科的链
孢囊菌属和野野村菌属，诺卡氏菌科的诺卡氏菌属，微球菌亚目的一新属、产碱杆菌科的无色杆菌属和#:亚纲中与
紫色杆菌属紧邻的一革兰氏阴性菌新属。综合其表型、基因型特征，初步确定其中 9株为新物种。研究表明利用
新的思路和程序从自然环境分离、鉴定未知菌是微生物资源开发利用的关键。
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放线菌广泛分布于自然环境，是重要的资源微

生物。自 $%世纪 !%年代至今发现的 &$%%%余种微
生物来源的新活性物质中，3%Q以上是由放线菌产
生的。其中链霉菌（!"#$%"&’()$*）是微生物来源的新
活性物质的最主要产生菌，其产生的新活性物质的

数量占微生物来源的新活性物质总数的 ""Q以
上［&］。但随着已经发现的新化合物数量的增加，从

链霉菌中重复发现化合物的机率逐渐增加，因而从

已进行过深入研究的链霉菌中分离到新的有用的次

级代谢产物的难度日益增加。自上世纪 #% 年代后
期从小单孢菌中发现临床上重要的氨基糖苷类抗生

素———庆大霉素（L,DG<.?-?D）以来，放线菌中除链霉
菌以外的其它放线菌，即稀有放线菌的分离、筛选一

直是微生物来源的新活性物质筛选活动中微生物资

源研究的热点［$］。分子生态研究结果表明自然界中

存在着大量确实存在的未知（不能培养、未经鉴定）

微生物，已知的微生物数量还不到微生物总数的

&Q［4］。研究开发 22Q以上的未知微生物是微生物
资源开发利用的重要研究内容。

聚酮类化合物（MRO）是由聚酮类化合物生物合
成途径合成的化合物的总称。已知聚酮类化合物分

芳香环聚酮类化合物和非芳香环聚酮类化合物即大

环聚酮类化合物两种。这两类化合物分别由"型聚

酮合酶合成途径（MRO "）和!型聚酮合酶合成途径
（MRO !）合成。以雷帕霉素（（S<J<.C-?D）、;R"%#、
阿维菌素（PT,0.,-G?D）为代表的大环内酯类抗生素
是由 MRO!途径合成的。而以四环素（8,G0<-C-)?D,）
为代表的四环类抗生素和以阿霉素（+(=(0E/?-?D）、柔
红霉素（+<ED(0E/?-?D）为代表的蒽环类抗生素均是由
MRO "途径合成的。由于生物合成途径中构件的改
变及其组合方式的千变万化，可形成的化合物的数

量极其庞大。结构的多样性导致了生物活性的多样

性。在至今上市的医药或农用抗生素结构中聚酮类

化合物来源的比例居已知六大类天然产物结构的首

位，具有重要的商业价值［!，"］。这些抗生素几乎都是

由放线菌产生的。因此具有聚酮类化合物生物合成

基因的新颖的放线菌的分离、筛选和鉴定是新药筛

选领域函待探索的课题。

! 材料和方法

!"! 材料
!"!"! 主要试剂和仪器：微波炉（8E06( .?-0(@<T,
UT,D +VS:#%!），>6P&$S高速冷冻离心机（W,GG?-H），
’(0G,= L,D?,$涡漩振荡器，8LX:&#5高速台式离心机
（上海安亭科学仪器厂），WY:96型超级微量恒温器
（上海浦江分析仪器厂），电泳仪 VEJ?F:$ V?D? L,)



!"#$%&"’( )$’*#+（,’-.’ /"’ ,’0，1&2，324%(56 ,’0，
1&20）。溶菌酶，蛋白酶 7，89: ;<;，酚=氯仿（>=>，
?=?），@.’A=1 B%35（CDEFG），异丙醇，H9:乙醇，? I )J
/*KK6$（CD GF9）。L,M 所用引物由 )%7%M% 公司合
成。L,M 仪是 LJNOP99 型 L,M 仪。?9 I JQ !"#
R*KK6$， 2B)L !"Q（各 8FS..’A=1）， JQ !"# <B3
C’AT.6$%-6（SU=!1），均购自 )%7%M%公司。
!"!"# 培养基：VLW 培养基：每升含葡萄糖 ?9#，
蛋白胨 S#，酵母浸膏 S#，!#;XE·HD8X 9F8#，78DLXE

?#，琼脂 89#，CD HF8 Y HFE。淀粉N酪素琼脂培养基：
每升含可溶性淀粉 ?9#，,%-6"( 9F@#，7BX@ 8#，!#;XE

·HD8X 9F9S#，78DLXE 8#，,%,X@ 9F98#，Z6;XE ?9.#，
琼脂 89#，CD HF8 Y HFE。甘油N天门冬酰胺培养基
（[;LS）：每升含 1N天门冬酰胺 ?#，甘油 ?9#，78DLXE

?#，琼脂 89#，CD HF8 Y HFE。
!"# 样品采集和菌株分离
从云南的西北、东北、东南、滇西、元阳、绿春等

地采集 @99 余份土样。样品经稀释涂布平板，在
8G\培养 8 Y @周，根据菌落大小、形态、颜色等进行
初步分离筛选并纯化。

!"$ !型和"型聚酮类化合物生物合成途径基因
阳性菌株的筛选

L7;"和 L7;#基因阳性菌株的筛选参照徐平
等［P，H］的方法进行。

!"% 菌株的初步鉴定
!"%"! 形态观察：对放线菌分别用察氏琼脂培养
基、酵母膏N麦芽膏琼脂培养基（[;L8）、燕麦片琼脂
培养基、甘油N天门冬酰胺琼脂（ [;LS）、改良的
;%*&’(]-［G］琼脂培养基和改良的 /6((6&&]- 琼脂培养
基［O］于 8G\条件下进行埋片培养。培养 H、?E、8?和
8G2，分别取出埋片，先用光学显微镜观察形态，并选
择生长密度适宜的培养物进行电镜观察。对细菌则

采用营养琼脂培养基、肉汁胨琼脂培养基和马铃薯

琼脂培养基于 @H\条件下培养，过夜观察。培养物
颜色与 [;;,NB/; 5’A’$ 5+%$&-（ -&%(2%$2 -%.CA6 B’0
8?9P）色卡比较确定。
!"%"# 生理学特性研究：生理生化特征的选择主
要根据文献［?9］中相应属、种鉴定的有关内容进行。
主要进行了唯一碳、氮源生长试验、酶的产生、明胶

液化、牛奶胨化和凝固、纤维素分解、硫化氢产生和

硝酸盐还原等试验。

!"%"$ 全细胞壁氨基酸分析：采用 D%-%#%^%等［??］

的薄层层析法（)+"( A%T6$ 5+$’.%&’#$%C+T，)1,）进行

全细胞壁氨基酸分析。

!"& !’( )*+, -./扩增
!"&"! 菌体总 <B3的提取：参照徐平等［?8］的方法
提取菌体总 <B3。
!"&"# ?P; $<B3 L,M扩增：正向引物 L3（对应于
$ 0 %&’( 的 ?P; $<B3 S_端 G Y 8HK 位核苷酸）：S_N
3V3V)))V3),,)VV,),3VN@_；反向引物 L/（对应于
$ 0 %&’( 的 ?P; $<B3 S_端 ?S8@ Y ?S9E$位核苷酸）：S_N
))33VV3)VV)V3)V,,V,3N@_。

L,M扩增条件：以热启动方式进行扩增，OS\变
性 S."(；加 !"# 酶后 OS\变性 ?."(，SS\退火 ?."(，
H8\延伸 8FS."(，共 @9 个循环；最后再 H8\延伸
S."(。
!"&"$ ?P; $<B3 L,M扩增产物的纯化及测序：由
)%7%M%公司协助完成。测序引物同李文均等［?@］的
方法。

!"’ 系统进化树的构建和分析
将所得到的序列用 /13;) 软件［?E］在 V6(/%(‘=

J!/X=<</a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 ?P; $<B3序列作为参比对
象，以 /13;) 8(软件［?S］进行 ?P; $<B3序列的两两
比对，得到供试菌株与参比菌株间的序列相似性；然

后用 ,13;) b 软件［?P］进行多重序列比对，根据
7".*$%N8 参数法［?H］计算进化距离，采用邻接法
（B6"#+R’$Na’"("(#）［?G］构建系统进化树。

# 结果和讨论

#"! 菌种分离、筛选和表型特征分析
经纯化并淘汰重复菌株后，从云南不同地区采

集的 @99余份土样中共分离到 GHP株菌。经 L7;"
和 L7;#基因筛选，得到 HS株 L7;"和 L7;#型基
因双阳性的菌株［P，H］。根据培养物抗菌活性、菌落形

态、大小、颜色等特征，选择 ?9株菌进行了多相分类
研究。表 ?为这 ?9株供试菌的生理生化特性。
#"# 全细胞壁氨基酸分析和革兰氏染色特性研究
表 8为供试菌的革兰氏染色特性。其中革兰氏

阳性菌株 G个，革兰氏阴性菌株 8个。
全细胞壁氨基酸分析的结果表明（表 8），W[!

@@@P?、W[! @@@HG、W[! @EG8H、W[! @@@9O、W[! @H8S?
和 W[! @H88S 含有 )*+&N<3L，菌株 W[! 99? 和 W[!
@?H8E含有 1N<3L，菌株 W[! @EHO@含有 1N1T-，而菌
株 W[! @?HHS在这个实验条件下没有发现已知的特
征性氨基酸。
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表 ! !"株供试菌的部分生理生化特性
!"#$% & ’()% *+,-.($(/.0"$ "12 #.(0+%).0"$ *3(*%34.%- (5 4+% &6 4%-4%2 -43".1-

7-($"4%- 8(9 & : ; < = > ? @ A &6
B3(C4+ "4 <D 8"E$ F G F F F F F F F F
H*4.)I) /3(C4+ 4%)*%3"4I3%（J） :@ :@ ;? ;? :@ ;? :@ :@ :@ :@
B%$"4.1 $.KI%5"04.(1 G G G G F F F F F F
L.$M *%*4(1.N"4.(1 F F F F F F F F F F
L.$M 0("/I$"4.(1 F F F F F F F F F F
’4"30+ +,23($,-.- F G F F F F G G F G
8.43"4% 3%2I04.(1 G F F F F F F F F F
O:’ *3(2I04.(1 F F G F F F F G F F
L%$"1.1 *3(2I04.(1 G G G G F F F F F
B3(C4+ .1 0%$$I$(-% F F F F F F F F F F
P"14+.1% +,23($,-.- G G G G G G G G F F
O,*(Q"14+.1% +,23($,-.- F G F G F F G F F F
E"3#(1 I4.$.N"4.(1（&D）
R.#(-% G G G G G G G G G G
P,$(-% G G G G G G G G G G
B$I0(-% G G G G G G G G G G
STU3"#.1(-% G G G G G G G G G G
V3I04(-% G G G G G G G G G G
B"$"04(-% G G G G G G G G G G
L"$4(-% G G G G G G G G G G
L%$.#.(-% G G G G G G G G G G
R"55.1(-% G G G G G G G G G G
R+")1(-% G F F G F F G F F F
’I03(-% G G F G G G G G G G
!3%+"$(-% G F F G F F G F F F
L%-(T.1(-.4($ G F G G G G G G F
L"11.4($ G G G G G G G G G G
’(3#.4($ G F F G F F G F F F
’(2.I) 0.43"4% G F F F F F F F F F
’(2.I) "0%4"4% G F F F F F F F F F
&，:，⋯⋯3%*3%-%14 -43".1- W7L66&，W7L ;&?:<，W7L ;&??=，W7L ;;;6A，W7L ;;;>&，W7L ;;;?@，W7L ;<?A;，W7L ;<@:?，W7L ;?::=，"12

W7L ;?:=& 3%-*%04.X%$,；G：Y(-.4.X%；T：8%/"4.X%；Z：["3."#$%9

表 # !"株菌的革兰氏染色、氨基酸组份及 !$% &’()序列的 *+)%,分析结果
!"#$% : !+% 3%-I$4- (5 B3") -4".1，").1( "0.2 0()*(-.4.(1 "12 \SU’! "1"$,-.- C.4+ &>’ 3]8U -%KI%10%- (5 4+% &6 4%-4 -43".1-

’43".1- 8(9 B3")
-4".1 U).1(T"0.2- E$(-%-4 4,*% -43".1- &>’ 3]8U

-.).$"3.4,^D B%1%3"

W7L 66& B G ST]UY ! 9 "#$%"&’(( U!EE :=<A=! A?_> !)*+%)&$,-+"
W7L ;&?:< B G ST]UY ! 9 *($&"." -I#-*9 *($&"." ‘EL <>>?! A@_@ !)*+%)&$,-+"
W7L ;&??= B F I1M1(C1 /#’)0(’&1#-)+*(.$ #2#*(-(3#$’&".$ a&3;! A=_= I1M1(C1
W7L ;;;6A B G $+"&T]UY 4&’&$.*#+# ).*5$+’(#-+ ]’L<;A:>! A@_& 4&’&$.*#+#
W7L ;;;>& B G $+"&T]UY 4&-#*3(# %#.-(6&*#’" ]’L <<;@>! A>_A 4&-#*3(#
W7L ;;;?@ B G $+"&T]UY 4&-#*3(# %#.-(6&*#’" ]’L <<;@>! A?_A 4&-#*3(#
W7L ;<?A; B F STS,- 7-0*&$&1#-)+* %(+-0#.3(( U!EE <;==:! AA_: 7-0*&$&1#-)+*
W7L ;<@:? B G $+"&T]UY 8+&*2+’(# $.*#9(" &UTE! A>_6 I1M1(C1
W7L ;?::= B G $+"&T]UY :,-&1#-)+*(.$ 0&39+*( ]’L <<&@;! A?_> :,-&1#-)+*(.$
W7L ;?:=& B G $+"&T]UY !)*+%)&"%&*#’2(.$ #$+)0,")&2+’+" ]’L <;&A?! A@_A !)*+%)&"%&*#’2(.$

#-. 系统发育分析
在 Yb’基因筛选的基础上我们根据培养物抗

菌活性、菌落形态、大小、颜色等特征选择 &6株菌进
行了 &>’ 3]8U 序列测定和系统进化分析。根据供

试菌株的 &>’ 3]8U 序列在 B%1\"1M等数据库中进
行相似性搜索，选定其中同源性较高的相关菌株构

建了系统进化树（图 &，UTV）。
从系统进化树状图可以看出，这 &6 株供试菌

;:@:66=，[($9<= 8(9> 徐 平等：聚酮类化合物生物合成途径基因阳性菌株生物多样性研究



图 ! 对聚酮类化合物生物合成途径基因阳性部分菌株及其从 "#$%&$’等数据库中调集的该属同源性
最高相关菌种 !() *+,-序列构建的系统发育树状关系图

!"#$% &’()*#+,+-". -/++ 0’*1",# -’+ /+)2-"*,0’"30 24*,# 0*4+ -(3+ 5 6 55 3*)(7+-"8+ 0(,-’+0"0 #+,+ 3*0"-"9+ 0-/2",0 2,8 /+)2-"9+ 03+."+0

2,8 *-’+/ -2:2 8*1,)*28+8 ;/*4 <+,=2,7 >20+8 *, %?@ /ABC 0+DE+,.+0

BE4>+/0 *, >/2,.’ ,*8+0 2/+ >**-0-/23 92)E+0（%FFF /+0243)",#0）$ C G H /+3/+0+,-0 0-/2",0 I5J FF% 2,8 I5J K%LMN（C），I5J KKK?%

2,8 I5J KKKLO（=），I5J KKKFP 2,8 I5J KLMQ%（R），I5J KLMMQ（A），I5J KNOML（H），I5J K%LLQ 2,8 I5J KNLPK（!），/+03+.-"9+)($
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分属于 ! 个科，" 个属。其中菌株 #$% &&’，#$%
(’!)*属于链霉菌科（ !"#$%"&’()$"*)$*$）的链霉菌属
（!"#$%"&’()$+）。从 ’+, -./0 序列相似性分析结果
看，#$% &&’ 与其最近邻的链霉菌属的典型种桑氏
链霉菌（ ! 1 +*’%+&,-- 0233 )4*542）间的同源性为
5!6+7。综合对其所做的包括形态、生理学特性、细
胞化学组分、基因组 ./0（8 9 3）:;<7含量测定和
./0=./0同源性分析等在内的多相分类的结果，
#$% &&’ 属于链霉菌属的一新种，我们将其命名为
河北链霉菌（!"#$%"&’()$+ .$/$-$,+-+ >?1 @;A）（其分类鉴
定的结果已另文发表［’5］）。菌株 #$% (’!)*与其最
近邻的链霉菌属的典型种龟裂链霉菌龟裂亚种（ ! 1
#-’&+0+ >BC>?1 #-’&+0+ D3% *++!2）间的同源性为

5"6"7。根据我们对其所做的多相分类的结果，
#$% (’!)*也应是链霉菌属的一新种，我们将其命
名为大理链霉菌（!"#$%"&’()$+ 1*2-$,+-+ >?1 @;A）（其分
类鉴定的结果将另文发表）。已知链霉菌是普通土

壤环境中的优势菌，也是生物活性化合物的主要产

生菌。经过几十年的研究，链霉菌属的有效发表种

已有近 4&&种，因此重复发现链霉菌已知种的概率
越来越高。但链霉菌来源的新生理活性物质仍不断

被发现，新的特殊链霉菌的分离、鉴定和新生物活性

物质筛选依然是微生物来源新药筛选工作的重要课

题［)&］。我们基于基因筛选选择的两株链霉菌经多

相分类鉴定是链霉菌属的两新种，表明利用新的思

路和程序从自然环境分离、鉴定新的特殊链霉菌是

微生物资源开发利用的关键。

菌株 #$% (!))4属分枝杆菌科（3()&/*)"$#-*)$*$）
的分枝杆菌属（3()&/*)"$#-0’）。从 ’+, -./0序列相
似性分析结果看，#$% (!))4 与最近邻的分枝杆菌
属的典型种霍氏分枝杆菌（3()&/*)"$#-0’ .&12$#-
.,% **’"(2）的同源性为 5!657。形态、生理学特
性、细胞化学组分、基因组 ./0（8 9 3）:;<7含量
的测定结果表明该菌与分枝杆菌属的典型特征相

符，应归为分枝杆菌属，但其分类地位需要通过与近

缘的分枝杆菌属典型种的 ./0=./0杂交才能最后
确定。#$% (((+’ 和 #$% (((!" 属于诺卡氏菌科
（4&)*#1-*)$*$）的诺卡氏菌属（ 4&)*#1-*）。从 ’+,
-./0序列相似性分析结果看，#$% (((+’与其最近
邻的诺卡氏菌属的典型种少食诺卡氏菌（ 4 1
%*0)-5&#*,+ .,% **("+2）间的同源性为 5+657，低于
5!7的鉴定标准。根据我们对其所做的包括形态、
生理学特性、细胞化学组分、基因组 ./0（8 9 3）
:;<7含量测定等多相分类结果也支持 #$% (((+’

为诺卡氏菌属的新种，因其对多种测试的抗生素均

表现为抗性，定名为多抗诺卡氏菌（ 4&)*#1-*
%&2(#$+-+"$,+ >?1 @;A1）。#$% (((!"与其最近邻的诺卡
氏菌属的典型种少食诺卡氏菌（4 1 %*0)-5&#*,+ .,%
**("+2）间的同源性为 5!657。#$% (((!" 与 #$%
(((+’的 ’+, -./0序列相似性最高，为 5"657，但两
者的基因组 ./0=./0杂交的相似性为 *57，远低
于 !&7的新种鉴定标准，应为诺卡氏菌属的新种。
我们对其所做的包括形态、生理学特性、细胞化学组

分、基因组 ./0（8 9 3）:;<7含量测定等多相分类
结果也支持 #$% (((!"为诺卡氏菌属的新种，定名
为大理诺卡氏菌（4&)*#1-* 1*2-$,+-+ >?1 @;A1）。已知
分枝杆菌、诺卡氏菌多为病原菌，至今尚无这类菌产

生生理活性物质的报道。我们的工作不仅表明了分

枝杆菌、诺卡氏菌物种的多样性，而且表明这类菌也

具有产生聚酮类化合物的潜力，为微生物资源学研

究拓展了菌源。

#$% (!)4’属于链孢囊菌科（!"#$%"&+%&#*,6-*)$*$）
的链孢囊菌属（!"#$%"&+%&#*,6-0’）。从 ’+, -./0 序列
相似性分析结果看，#$%(!)4’与其最近邻的链孢囊
菌属的典型种产紫晶链孢囊菌（ !"#$%"&+%&#*,6-0’
*’$".(+"&6$,$+ .,% *(’5!2）间的同源性为 5"657。
形态、生理学特性、细胞化学组分和基因组 ./0
（8 9 3）:;<7含量测定结果表明，该菌与链孢囊菌
属的典型特征相符，应归为链孢囊菌属，但其分类地

位需通过与近缘的链孢囊菌属典型种的 ./0=./0
杂交才能最后确定。而 #$% (((&5则属于链孢囊菌
科（!"#$%"&+%&#*,6-*)$*$）的野野村菌属（4&,&’0#*$*）。
’+, -./0 序列相似性分析结果表明 #$%(((&5与其
最近邻的野野村菌属的典型种土库曼野野村菌

（4&,&’0#*$* "0#7’$,-*)$ .,%*(5)+2）间的同源性为
5"6’7。形态、生理学特性、细胞化学组分、基因组
./0（8 9 3）:;<7含量测定的结果表明该菌与野
野村菌属的典型特征相符，应归为野野村菌属，其分

类地位还需要通过与近缘的野野村菌属的相关典型

种的 ./0=./0杂交才能最后确定。
#$% (*")!属于微球菌亚目。从 ’+, -./0序列

相似性分析结果看，#$% (*")! 与其最近邻乔氏菌
属（8$&#6$,-*）的相似性只有 5+7，而与其近邻纤维
单胞菌属（9$2202&’&,*+）的相似性只有 5(6!7。从
系统进化树的自举值可看出，#$% (*")! 在乔氏菌
属和纤维单胞菌属间形成稳定的单独分支，表明

#$% (*")!应与乔氏菌属和纤维单胞菌属并列，独
立成一个新属。另外从 ’+, -./0 序列的特征性核
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苷酸看，!"# $%&’( 与其最近邻乔氏菌属间有两处
不同，而与微球菌亚目（!"#$%#%##"&’(’）的其它属间
至少有 )个差异，表明不能将 !"# $%&’( 归入微球
菌亚目已知的属。根据我们对其所做的多相分类研

究结果，我们拟将此株菌定为微球菌亚目的一个新

属（名称待定）。

!"# $*((+ 和 !"# $%(,$ 是革兰氏阴性菌。从
*)- ./01 序列相似性分析结果看，!"# $*((+ 与!2
亚纲中的紫色杆菌属（ )(&*+"&%,(#*’$"-.）紧邻，与伞
有害紫色杆菌（ )(&*+"&%,(#*’$"-. (/($"#"0(.&%1-.
3*.$4）的相似性只有 ,+5+6，而与“草酸杆菌科”
（“23(4%,(#*’$(#’(’”）的其它属的相似性均低于
,+6。另外在细胞形态、鞭毛着生方式、细胞脂肪酸
组成和对碳源的资化性上，!"# $*((+均与“草酸杆
菌科”的各属间有明显差别。根据我们对其所做的

多相分类研究结果，我们将这株菌定为“草酸杆菌

科”的一个新属———纳西杆菌属（5(3",(#*’$），其典
型种为耐碱纳西杆菌（5(3",(#*’$ (46(4"*%4’$(&1 !"#
$*((+4）（其分类鉴定的结果已另文发表［’*］）。!"#
$%(,$属于产碱杆菌科（ 74#(4"/’&(#’(’）的无色杆菌
属（7#+$%.%,(#*’$）。从 *)- ./01 序列相似性分析结
果看，!"#$%(,$与其最近邻的无色杆菌属的典型种
皮氏 无 色 杆 菌（ 7#+$%.%,(#*’$ 8"’#+(-0"" 1477
%$++’4）间的同源性为 ,,5’6。形态、生理学特性、
细胞化学组分、基因组 /01（8 9 7）:;<6含量测定
的结果表明该菌与无色杆菌属的典型特征相符，应

归为无色杆菌属，但其分类地位需要通过与近缘的

无色杆菌属相关典型种的 /012/01杂交才能最后
确定。本研究所用的分菌方法很难分到革兰氏阴性

菌，因此只有较为特殊的革兰氏阴性菌才能被分离

到，我们研究的两个革兰氏阴性菌就发现了一个新

属，证明了我们选择菌种思路的正确。已知革兰氏

阴性菌多产生多肽类抗生素，很少有产生聚酮类生

理活性物质的报道。我们的工作不仅表明了革兰氏

阴性菌物种的多样性，而且表明这类菌也具有产生

聚酮类化合物的潜力，为微生物资源学研究拓展了

另一个新的菌源。

我们从云南各地采集了一系列的土壤样品，设

计尽可能多的培养基进行细菌、放线菌的分离和聚

酮类化合物生物合成途径基因筛选，并对其生物多

样性进行了初步研究。上述结果表明我国的云南省

多样的生态环境孕育了大量的未知微生物，如何从

普通环境中分离、发现和鉴定未知微生物并将其资

源化是微生物资源学工作者函待研究的重要课题。

国外普遍采用纯培养技术和分子生物学、化学分析

手段相结合的综合分析方法［’’］。我们根据国内研

究的实际情况，避开使用昂贵的大型实验装备，利用

实验室建立的快速、高效的放线菌基因组 /01提取
技术［*’］和聚酮类化合物生物合成途径基因快速筛

选技术［)，(］，将新物种的挖掘和新药筛选有机地结

合起来，为菌种、基因和化合物之间关系的探索开辟

了一条新的途径。我们鉴定的 *=个菌株分别属于
(个科，&个属，其中发现新属两个，新种 )个。这种
新物种发现的概率是比较高的，表明我们所建立、使

用的研究体系的有效性。多样的新的微生物菌种资

源是进行有效新药筛选的前提和基础，目前这批聚

酮类化合物生物合成途径基因阳性菌株正在进行发

酵产物新生理活性物质评价研究。
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3BBD年《微生物学报》将试行开通“稿件远程处理系统”

3BBD年起，《微生物学报》将采用“稿件远程处理系统”，全面试行网上投稿、网上审稿、网上查询等方式进行工作。欢迎广
大作者通过登陆本刊网站 E%%;：dd7770 <:0 $50 5.dU(&9.$2’进入“稿件远程处理系统”进行投稿和查询。在开始运行时，不通畅的
情况可能会时有发生，敬请大家谅解！在使用编辑软件的同时，本刊编辑部还将采用现行的操作方式，以确保与作者和专家

沟通顺利。

欢迎向《微生物学报》投送优质稿件！欢迎提出宝贵意见！
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