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摘要:【目的】利用被捕食细菌诱导粘细菌形成子实体的方法分离新疆盐碱地粘细菌，并初步分析被捕食菌
与被诱导粘细菌之间关系。【方法】从盐碱地分离出 16 株对粘细菌具有不同诱导作用的被捕食细菌，将其
用以分离新疆阿克苏地区盐碱地粘细菌。【结果】对 25 个盐碱地土样的粘细菌进行分离，共分离到 55 株粘
细菌，结合分子生物学手段和形态学特征，初步将其归属为粘球菌属、珊瑚球菌属、Pyxidicoccus、孢囊杆菌属
和侏囊菌属及 6 株无法纯化的疑似粘细菌。供试的 16 株被捕食细菌诱导粘球菌属均具有较好效果，而
Pyxidicoccus和孢囊杆菌只能由革兰氏阳性菌诱导。【结论】与传统分离方法比较，采用多种被捕食细菌分离
粘细菌其出菌率明显提高，数量增加，且易观察和挑取，有利于后续纯化。不同粘细菌的捕食菌谱及捕食嗜
好不同，增加被捕食细菌筛选范围可能会提高粘细菌的分离效率。本研究采用被捕食菌分离粘细菌的方法
为粘细菌的分离提供了新思路与途径。
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粘细菌是一类可滑行运动的单细胞革兰氏阴性

杆状细菌，具有复杂的多细胞行为和生活史［1 － 2］。
在一定的环境条件下，粘细菌可形成不同于其他原

核生物的子实体结构［1］。粘细菌能产生丰富的次
级代谢产物，迄今已经从粘细菌中分离到了 500 多
种结构新颖的次级代谢产物［3］，是具有极大药用价

值的微生物类群。
粘细菌广泛的存在于土壤中，据估计 1g 土壤

中约含 106个粘细菌［4 － 6］。但是由于受其分离纯
化手段的限制，迄今为止粘细菌已经确定的分类

类群只有 23 个属 50 多个种［7 － 10］，这严重地阻碍

了粘细菌的相关研究。不断发展新的方法来分离
和认识环境中尚未被分离培养的新的粘细菌种

类，对于获得新的微生物药物具有十分重要的意

义。
根据粘细菌降解基质的不同，可将粘细菌划分
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为两大生理类群: 溶细菌群( Bacteriolytic group ) 和
溶纤维群( Cellulolytic group) ，其中溶细菌类群不利
用纤维素，只能分解利用细菌，而溶纤维素类群不能

降解活细菌( 可分解死细菌) ，但能分解利用纤维

素［11］。其中溶细菌类群包含了粘细菌的 22 个属，
溶纤维群只包含纤维堆囊菌属 ( Sorangium ) 和
Byssovorax cruenta［12 － 13］。许多粘细菌能捕食其他细
菌为食，来满足自身生长繁殖的需要，不同粘细菌对

不同类群被捕食细菌的捕食能力不同，对革兰氏阴

性菌与革兰氏阳性菌的敏感程度也不一样，研究表

明其更偏好于革兰氏阴性菌［14 － 15］。本文以新疆阿
克苏地区盐碱地粘细菌为研究对象，尝试利用分离

筛选的细菌作为被捕食菌来诱导分离新疆盐碱地的

粘细菌，以期获得新的粘细菌资源，提高粘细菌分离

效率，为粘细菌分离提供一种新途径。

1 材料和方法

1. 1 材料
1. 1. 1 土样的采集:
从新疆阿克苏地区盐碱地区域采集土壤样品

25 份，为了防止霉菌生长，采集后立即自然风干，于
4℃条件下保存备用。
1. 1. 2 主要培养基及仪器设备:培养基主要包括①
VY /2 培养基［5，16 － 17］: 0. 5% 安琪酵母; 0. 1% CaCl2·
2H2O; 0. 5 μg /mL VB12 ; 1. 5% 琼脂粉; pH 7. 2。②
NA 培养基［18］: 1. 0% 蛋白胨; 0. 3% 牛肉膏; 0. 5%
NaCl; 1. 5% 琼脂粉; pH7. 2 － 7. 4。③ LB 液体培养
基: 1. 0% 蛋白胨; 0. 5% 酵母膏; 1. 0% 氯化钠;
pH7. 0。④CY 培养基［19］: 0. 25%胰蛋白胨; 0. 1%酵
母提取物; 0. 1% CaCl2·2H2 O; 1. 5% 琼脂粉; pH 值
7. 2。⑤ Gibbons 培养基［20］: 0. 5% 酪素水解物;
0. 5%胰蛋白胨; 1. 0%酵母浸出物; 0. 3%柠檬酸三
钠; 2. 0% MgSO4·7 H2O; 0. 2% KCl; 1. 5%琼脂粉; pH
7. 2 － 7. 4。仪器设备主要包括冷冻离心机 3K30C，
德国 SIGMA 公司; PCR 扩增仪 GeneAmp PCRsystem
2400，德国 PE 公司; 恒温培养箱 GHP-9160，上海一
恒科技公司; 超净工作台 SW-CI-1F，AIR TECH 公
司; 凝胶成像系统 BST-20，英国 UVI 公司; 体式显微
镜，瑞士 LEICA 公司。
1. 2 土样的预处理
用制霉菌素( 终浓度为 20 μg /mL ) 浸泡土壤过

夜，8000 × g 离心 10 min 收集土样。
1. 3 被捕食细菌的分离及筛选
采用稀释涂布平板法［21］，称取 10 g 混合土壤

( 5#、7#、8 #) ，加入到含有玻璃珠的 100 mL 无菌水
中，震荡悬浮，吸取 100 μL 土悬液，于 NA、GM 培养
基上涂布，37℃培养 48 h，挑取单菌落，划线纯化，于
斜面及甘油管保藏。从分离到的细菌中筛选出能诱
导粘细菌形成子实体的细菌，作为诱导粘细菌分离

的被捕食菌: 将分离到的这些细菌在 CY 平板上划
线，37℃培养 48 h，再将处理后的 4 个土壤 9#、25#、
21#、22#分别接入已经长满菌体的 CY 平板上，30℃
培养，4 d 后，体式显微镜下观察粘细菌子实体，根
据出现子实体的时间、数量、形态，从中筛选出能较
好诱导粘细菌形成子实体的细菌，将其作为新疆阿

克苏地区盐碱地粘细菌分离的被捕食菌株。对被捕
食细菌的 16S rRNA 基因序列进行测定、分析，从而
对其进行鉴定。
1. 4 粘细菌的分离
将筛选到的被捕食细菌接于 LB 液体培养基

中，37℃震荡培养 48 h，8000 × g 离心 10 min，留 100
μL 液体作为细菌悬液，将细菌悬液涂布于 CY 平板
上或于 CY 平板上划细密的线条，待细菌长满平板
后接入用制霉菌素处理过的土壤，30℃下诱导分离
粘细菌，各做 2 个重复。
1. 5 粘细菌和被捕食细菌 DNA 的提取以及 16S
rRNA 基因序列的扩增
采用改良 CTAB 法［22］提取粘细菌和被捕食细

菌纯培养物 DNA，利用纯培养物 DNA 作为模板扩
增 16S rRNA 基因序列。PCR 扩增采用细菌通用引
物: 正向引物 27F: 5'-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-
3' ; 反 向 引 物 1492R: 5'-TACCTTGTTACGACTT-
3'［23 － 24］。PCR 产物由上海英俊生物公司测序，所得
序列递交 GenBank。
1. 6 粘细菌系统发育树构建
递交分离到的粘细菌 16S rRNA 基因序列于

EzTaxon ( www． Eztaxon． org ) 和 NCBI ( http: / /www．
ncbi． nlm． nih． gov / ) 上进行比对，选取与其相似度最
高的模式种 16S rRNA 基因序列，再从 GenBank 中
获取一株与粘细菌亲缘关系较远的模式菌株作为构

建系统发育树的外类群。利用 Clustalx 进行完全比
对，并运行 MEGA4. 1 软件中 Neighbor-Joining 构建
系统发育树［25 － 26］。
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1. 7 粘细菌的初步鉴定
依 据 《 Bergey's Manual of Determinative

Bacteriology》［27］和《Prokaryotes》［28］第二版的粘细菌
分类标准: 于体式显微镜、光学显微镜下对粘细菌的
菌落形态、子实体的大小和形态进行观察，根据这些
特征对其进行初步的鉴定及分类定位，并对其 16S
rRNA 基因序列进行测序分析，进一步确定其分类
地位。

2 结果和分析

2. 1 被捕食细菌分离、筛选及鉴定
通过观察平板上的菌落形态，挑出 25 株菌落形

态不同的细菌，编号为 xj1，xj2，xj3…… xj25。通过
诱导粘细菌子实体形成试验发现，其中 25 株细菌中
的 16 株能够诱导粘细菌子实体的形成( 图 1 ) ，将其
确定为诱导粘细菌的被捕食细菌。这些被捕食细菌
诱导形成的粘细菌子实体都能扩展到培养基上，子

实体的数量多，易于挑取和纯化，其他 9 株细菌不能
诱导粘细菌子实体的形成，或诱导形成的子实体很

小，数量也很少，不易于挑取纯化。根据 16S rRNA
基因序列分析结果表明: 16 株细菌中 3 株为 Bacillus
anthracis; 2 株 为 Bacillus jeotgali; 2 株 为
Pseudochrobactrum asaccharolyticum; 2 株为 Advenella
kashmirensis; Bacillus flexus、Pseudomonas geniculata、
Bacillus oceanisediminis、 Microvirga aerophilu、
Achromobacter denitrificans、Bacillus humi 和 Bacillus
horneckiae 各有 1 株; 其中 7 株属于革兰氏阴性菌，9
株为革兰氏阳性菌。
2. 2 粘细菌的分离及初步鉴定
采用被捕食细菌诱导粘细菌形成子实体的分离

方法，从新疆阿克苏盐碱地 25 个土样中共分离到
55 株粘细菌，其中有 6 株疑似粘细菌尚未纯化鉴
定，其子实体形态见图 2。这 6 株疑似粘细菌在
VY /2 和 CY 培养基上具有明显的滑行运动现象，个
别菌株具有降解滤纸的能力。将这 6 株菌于 NA 平
板上划线培养，结果显示有菌体生长，但未见有子实

体形成而且菌落的形态与颜色也不同于 VY /2，这
可能是混在其中的细菌的生长。
土壤是粘细菌适宜的栖息地，孕育着大量的

粘细菌资源。研究表明，粘细菌的分布与土壤的
性质有关如有机质含量高的土壤中粘细菌数量也

较多，土壤中常见的粘细菌有 Nannocystis exedens，
Corallococcus coralloides， Sporangium cellulosum，
Myxococcus fulvus 等［28］。本研究从新疆盐碱地分
离到 55 株粘细菌，根据体视镜下观察到的子实体
的形态及菌落特征( 图 3 ) 再结合 16S rRNA 基因
序列分析来确定其分类地位，分离到的粘细菌属

和种的总体分布见表 1。从表 1 可以看出，新疆阿
克苏盐碱地中粘细菌的种类较少，可分离粘细菌

多样性不高; 其中粘球菌属( Myxococcus) 出现的频
率最高、种类多而且也最容易被纯化，这说明盐碱
地土壤 中 粘 球 菌 属 的 含 量 较 高; 珊 瑚 球 菌 属

( Corallococcus) 、侏囊菌属 ( Nannocystis ) 也较容易
分离，但 Pyxidicoccus 出现的频率最低，仅分离到 1
株，说明盐碱地中 Pyxidicoccus 含量较低。其中侏
囊菌( Nannocystis) 在盐碱地土壤中比较常见，也比
较容易分离，在被捕食细菌存在的情况下( 诱导平

板) ，能很好地捕食被捕食细菌，生长速度较快，菌

体明显，并且在 CY 培养基上也未出现明显的降解
培养基现象( 见图 3 ． H 和 I ) ; 但在没有被捕食细
菌的情况下( 侏囊菌纯菌) ，其在 CY 培养基上具
有明显的降解琼脂的现象，而且生长速度很慢。
此外，因侏囊菌( Nannocystis ) 纯菌能降解培养基，
生长速度慢，菌体不明显，这增加了其纯化难度。
张鲜娇等［29］采用传统的分离技术对新疆阿克

苏地区盐碱地粘细菌进行分离( 见表 2 ) ，她们选用
的土样与本研究选用的土样均来自于新疆阿克苏地

区盐碱地。从表 2 中可以得出利用大肠杆菌诱导技
术分离到的粘细菌只有 32 株，且只包含了粘球菌属
( Myxococcus ) 、珊瑚球菌属 ( Corallococcus ) 、孢囊杆
菌属( Cystobacter) 及多囊菌属( Polyangium ) ，采用滤
纸培养法也只分离到 20 株，而兔粪诱导法仅仅分离
到 2 株粘细菌，本研究采用基于被捕食细菌诱导粘
细菌子实体形成的分离技术共分离到 55 株粘细菌
( 见表 2 ) 。采用被捕食细菌筛选粘细菌，其出菌率
明显高于大肠杆菌诱导法、滤纸培养法及兔粪诱导
法的，而且分离到的粘细菌的种类也有一些异同于

这 3 种方法。本研究分离到的 Pyxidicoccus 及
Nannocystis，在大肠杆菌诱导中未见有分离，同时大
肠杆菌分离到的 Polyangium 在本研究中未见分离。
由此可见本研究在粘细菌的分离中具有一定的优势

和可行性。
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图 1．利用被捕食细菌诱导粘细菌形成的子实体
Figure 1． Fruiting body of myxobacteria formed by prey strains． 1 and 12 : xj1-Bacillus jeotgali; 2 : xj25-Bacillus flexus; 3 : xj10-Bacillus

oceanisediminis; 4 : xj3-Bacillus anthracis; 5 and 19 : xj5-Bacillus humi; 6 : xj14-Microvirga aerophilus; 7 : xj15-Bacillus humi; 8 : xj21-

Bacillus anthracis; 9 : xj20-Pseudomonas geniculata; 10 : xj24-Pseudochrobactrum asaccharolyticum; 11 : xj13-Achromobacter denitrificans;

13 : xj12-Advenella kashmirensis; 14 and 20 : xj4-Bacillus anthracis; 15 : xj23- Bacillus horneckiae; 16 and 18 : xj11-Advenella

kashmirensis; 17 : xj9-Bacillus jeotgali．
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图 2． 6 株疑似粘细菌的形态特征
Figure 2． Six unpurified and identified to be myxobacteria by fruiting body．

图 3．分离到的部分粘细菌子实体及其菌落图片
Figure 3． Morphological characteristics of some isolated Myxobacteria strains． A: Myxococcus xanthus; B: Myxococcus virescens; C:

Myxococcus fulvus; D: Corallococcus macrosporus; E: Corallococcus exiguus; F: Cystobacter violaceus; G: Pyxidicoccus fallax; H:

Nannocystis exedens; I: Nannocystis pusilla．
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表 1．分离到的粘细菌属和种的总体分布
Table 1． Overview of myxobacteria found in saline-alkaline

soils of Xinjiang

Genus Species Total
Myxococcus fulvus; xanthus; virescens; stipitatus 39
Corallococcus exiguous; macrosporus 7
Cystobacter violaceus 2
Pyxidicoccus fallax 1
Nannocystis exedens; pusilla 6

2. 3 分离的粘细菌系统发育树构建
用于构建系统发育树的粘细菌 16S rRNA 基因

部分序列长 800bp 左右，在 GenBank 核酸登陆号为
KC244375-KC244429。
根据粘细菌 16S rRNA 基因序列的测序结果，

进行序列比对分析，获取与其相似度最高的模式菌

株 13 株，它们为 Cystobacter disciformis ATCC 33172T

表 2．各种培养基分离的粘细菌种类和菌株数［29］
Table 2． Myxobacteria strains isolated on different media

Isolation methods Myxococcus Corallococcus Cystobacter Sorangium Pyxidicoccus Nannocystis Polyangium Total
isolation by baiting 2 2
WCX agar 20 8 3 1 32
ISCX 8 5 3 2 2 20
isolation by prey strains 39 7 2 1 6 55

图 4．基于分离到的粘细菌及模式菌株 16S rDNA 序列相似性构建的系统发育树
Figure 4． Phylogenetic tree based on 16S rDNA sequences of the myxobacteria strains isolated and related type strains．
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( M94374. 1 ) 、Stigmatella hybrida DSM 14722T ( NR-
043952. 1 ) 、Angiococcus disciformis DSM 52716T

( HE582771. 1 ) 、Pyxidicoccus fallax DSM 14698T

( DQ768123. 1 ) 、Nannocystis pusilla DSM 14622T

( FR749907. 1 ) 、 Nannocystis exedens DSM 71T

( AB084253. 1 ) 、Myxococcus xanthus ATCC 25232T

( DQ768116. 1 ) 、Myxococcus virescens NBRC 100334T

( AB218225. 1 ) 、Myxococcus stipitatus DSM 14675T

( DQ768118. 1 ) 、Myxococcus fulvus ATCC 25199T

( DQ768117. 1 ) 、Cystobacter violaceus DSM 14727T

( DQ768114. 1 ) 、 Corallococcus macrosporus DSM

14697T ( AJ811623. 1 ) 、Corallococcus exiguus DSM
14696T ( DQ768121. 1 ) 。从 GenBank 中获取与粘细
菌亲 缘 关 系 远 的 菌 株 Helicobacter pylori NCTC
11637T ( Z25741. 1 ) 作为外类群，基于 16S rRNA 基
因序列的相似性而构建的系统发育树见图 4。
2. 4 被捕食细菌与被诱导的粘细菌的相关关系
根据粘细菌对不同的细菌种类食性的不同，利

用 16 株细菌作为诱导粘细菌的被捕食菌株，结果分
离到 55 株粘细菌，其中分离到的 6 株为未曾被分离
或诱导出来的菌株，进一步的纯化鉴定还在进行中。
被捕食细菌与其对应粘细菌种类的关系见表 3。

表 3．被捕食细菌与其对应诱导的粘细菌
Table 3． Prey strains and myxobacteria strains

Prey strains Isolated myxobacteria by prey strains

Bacillus jeotgali． xj1 Pyxidicoccus fallax; Myxococcus virescens; Myxococcus fulvus

Bacillus jeotgali． xj9 Corallococcus macrosporus; Myxococcus Xanthus; Myxococcus virescens; Myxococcus fulvus; Cystobacter violaceus

Bacillus humi． xj15 Myxococcus virescens; Myxococcus xanthus; Myxococcus fulvus; Pyxidicoccus fallax; Nannocystis sp

Bacillus anthracis． xj21 Myxococcus virescens; Myxococcus fulvus; Myxococcus xanthus

Bacillus horneckiae． xj23 MyxococcusXanthus; Myxococcus virescens; Myxococcus fulvus

Pseudochrobactrum asaccharolyticum． xj24 Myxococcus virescens; Myxococcus xanthus; Myxococcus fulvus

Bacillus flexus． xj25 Myxococcus fulvus; Myxococcus virescens; Corallococcus exiguus

Pseudomonas geniculata． xj20 Myxococcus fulvus; Nannocystis exedens; Myxococcus xanthu; Myxococcus virescens

Bacillus oceanisediminis． xj10 Myxococcus xanthus; Myxococcus virescens; Myxococcus fulvus; Myxococcus stipitatus; Nannocystis sp

Advenella kashmirensis． xj11 Myxococcus fulvus; Myxococcus virescens; Nannocystis pusilla; Cystobacter sp

Advenella kashmirensis． xj12 Myxococcus virescens; Myxococcus fulvus; Myxococcus xanthus; Nannocystis sp

Pseudochrobactrum asaccharolyticum． xj5 Myxococcus xanthus; Myxococcus virescens; Myxococcus fulvus; Corallococcus exiguus

Microvirga aerophilus． xj14 Myxococcus virescens; Myxococcus fulvus; Myxococcus xanthus; Nannocystis exedens

Achromobacter denitrificans． xj13 Myxococcus fulvus; Myxococcus virescens; Myxococcus xanthus

Bacillus anthracis． xj3 Myxococcus fulvus; Myxococcus xanthus; Myxococcus virescens; Nannocystis sp

Bacillus anthracis． xj4 Myxococcus fulvus; Myxococcus xanthus; Myxococcus virescens; Nannocystis sp

从表 3 可以得出，革兰氏阳性细菌( 芽孢菌) 能
诱导出粘球菌属、珊瑚球菌属、Pyxidicoccus、孢囊杆
菌属、侏囊菌属，而革兰氏阴性细菌能诱导出粘球菌
属、珊瑚球菌属、孢囊杆菌属、侏囊菌属; Myxococcus
fulvus、Myxococcus virescens 均能被 16 株被捕食细菌
诱导出来; Myxococcus xanthus 能被 12 株被捕食菌株
诱导出来，其中包括 7 株革兰氏阴性菌株; 而
Pyxidicoccus 能被 Bacillus jeotgali 诱导出来; Bacillus
flexus、Bacillus jeotgali 能 诱 导 出 Corallococcus;
Bacillus jeotgali 和 Bacillus jeotgali 能 诱 导 出
Cystobacter; 而 Nannocystis 既能被革兰氏阳性菌又能
被革兰氏阴性菌诱导出来。其中 Pyxidicoccus 及
Cystobacter 只捕食了革兰氏阳性菌，这与文献中报

道的粘细菌偏好于捕食革兰氏阴性菌不完全相同，

可能是因为粘细菌的分离环境与粘细菌捕食实验的

环境条件不一样，前者更为复杂，并且不同粘细菌的

捕食能力和嗜好也不一样。粘球菌( 特别是黄色粘

球菌、变绿粘球菌) 的捕食菌谱较其他粘细菌的捕

食菌谱大，能更容易被诱导出来，而孢囊杆菌、

Pyxidicoccus 的捕食菌谱相对较少，分离相对较困

难，但在其被捕食菌存在下也能被诱导出来。

3 讨论

郑贺云等［30］通过对新疆阿克苏地区盐碱地细

菌类群多样性及优势菌群分析，发现盐碱地细菌的
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种类比较丰富，并且通过 DGGE 分析发现盐碱地中

存在大量未培养或难培养的微生物资源，粘细菌作

为捕食型细菌，其种类可能也会比较多。本研究利

用被捕食菌诱导粘细菌形成子实体的方法及张鲜娇

等［29］利用传统的分离方法对新疆盐碱地粘细菌进

行分离，结果发现可分离粘细菌种类并不丰富。分

析原因可能有如下: ①粘细菌本身的特性决定

的［31］;②局限于粘细菌的分离纯化方法［6］; ③粘细

菌受被捕食菌的密度及捕食环境等因素的影

响［14 － 15，32］。

微生物在维持生态稳定及调节营养循环中起到

重要的作用［33 － 34］，而捕食微生物可能通过捕食其他

的微生物来控制微生物的数量，并通过影响微生物

的群体结构来影响着这些进程［14］。但是，到目前为

止，捕食微生物在生态群落中作用的研究并不多。

具 有 捕 食 能 力 的 原 核 微 生 物 有 蛭 弧 菌

( Bdellovibrionaceae ) 、剑菌属 ( Ensifer ) 和 粘 细 菌
( myxobacteria) 等，它们的捕食策略各不相同［35］。

目前，研究最多的捕食微生物是蛭弧菌，这类细菌能

利用鞭毛进行运动，但只能捕食革兰氏阴性细菌，而

对于捕食革兰氏阳性菌还没有报道［36 － 38］。同为 δ

变形菌纲的粘细菌也能捕食其他的微生物，但这两

种微生物的捕食机制完全不同。蛭弧菌是以寄生的

形式进入其他微生物体内，再裂解细胞［39］; 而粘细

菌产生大量的次级代谢产物如裂解酶等裂解其他的

微生物，再从中获取营养物质［40］。此外，粘细菌不

仅能捕食革兰氏阴性菌也能捕食革兰氏阳性菌，而

且其更易捕食革兰氏阴性菌［14］，更为重要的是其对

于活的和杀死后的被捕食菌的敏感度是一样的。这

些偏好性可能与被捕食细菌细胞壁的构成不同有

关，事实上，革兰氏阳性菌的细胞壁结构更为复杂，

肽聚糖含量高，不易被溶壁酶降解。而本研究分离

到的 Pyxidicoccus 在条件相同的情况下只捕食了革

兰氏阳性菌，这与报道的结果不一致，说明可能存在

其他的机制捕食被捕食细菌如不同粘细菌的次级代

谢产物的不同，各种溶壁酶的种类也可能不同等。

有研究报道，在固体培养上，不同粘细菌对捕食

菌敏感度也不一样，如 Myxococcus 和 Angiococcus 裂

解 被 捕 食 菌 的 能 力 要 比 Archangium 和
Chondrococcus 强，Chondrococcus 裂解捕食菌的能力

最弱［41］。粘细菌的捕食行为不仅受被捕食菌的类
型影响，而且还受被捕食菌密度和培养基硬度的影

响［31］，此外在被捕食阶段被捕食菌处于生长或繁殖

状态也可能影响粘细菌的捕食行为［38］。研究粘细
菌与被捕食菌之间的关系，有助于丰富和发展新的

粘细菌分离技术如利用大肠杆菌诱导粘细菌的分离

已经举得了相当的成绩并且已广泛地用于分离粘细

菌。本研究利用 16 株不同的细菌作为被捕食菌来
诱导盐碱地土壤粘细菌的分离，捕食关系是建立在

被捕食菌处于生长繁殖状态下，结果证实利用不同

的被捕食菌来诱导粘细菌的分离可以获得更多的粘

细菌，并且粘细菌分离及后续纯化也更容易。不同
被捕食菌诱导的粘细菌种类也有差异，这也说明粘

细菌对不同细菌的捕食能力及敏感度不同。但该方
法在分离粘细菌的同时，也能分离到其他的捕食细

菌，这些捕食细菌常常干扰了粘细菌的分离纯化，尤

其是侏囊菌，其生长缓慢，形成的子实体小、不易挑
取，在分离中常常与其他具有运动能力的细菌混在

一起，不易于纯化。

研究利用处于生长繁殖时期的细菌诱导土壤粘

细菌的分离，有助于研究粘细菌与被捕食菌之间的

动态关系。粘细菌对捕食菌的捕食能力及敏感度可
能不仅受菌株本身的影响，也有可能受菌株在生长

代谢过程中产生的代谢产物包括初级代谢产物和次

级代谢产物的影响。大部分粘细菌在固体平板上具
有裂解活的细菌的能力，甚至有部分粘细菌能裂解

酵母等真核生物，深入地研究粘细菌的捕食行为有

可能发现具有经济价值的抗生素。
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Influence of different prey strains on isolation of
myxobacteria in saline-alkaline soils of Xinjiang
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Abstract: ［Objective］We isolated myxobacteria in saline-alkaline soils of Xinjiang using a prey-predator strategy where
the prey bacteria can induce the predator myxobacteria to form visible fruiting body，and evaluated intrinsic relationships
between prey and predator myxobacteria． ［Methods］ Sixteen bacteria with inductive effects of fruiting body formation
were obtained，and then used as preys to isolate the myxobacteria． ［Ｒesults］A total of 55 myxobacteria strains were
isolated from 25 soil samples，which were identified to the genera of Myxococcus，Corallococcus，Pyxidicoccus，
Cystobacter，and Nannocystis． Besides，6 unpurified isolates were believed to be myxobacteria． All the 16 prey bacteria
had preferable inductive effects on Myxococcus spp．，whereas Pyxidicoccus spp． and Cystobacter spp． were only induced
by Gram-positive strains． ［Conclusion］ The prey-predator strategy provided a new and more effective way to isolate
myxobacteria．
Keywords: prey bacteria，saline-alkaline soils，myxobacteria，isolation
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