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摘要:【目的】测定芽胞杆菌属 90 个种(亚种)的脂肪酸成分，构建芽胞杆菌属脂肪酸系统发育分类体系。
【方法】利用脂肪酸微生物鉴定系统(MIS)分析供试芽胞杆菌种类脂肪酸生物标记，根据脂肪酸生物标记分
布特性，选取 10 种脂肪酸参数即 16:0 iso、16:0、17:0 iso、17:0 anteiso、15:0 iso、15:0 anteiso、15:0 iso /15:0
anteiso、17:0 iso /17:0 anteiso 以及香农指数(H)和均匀度指数( J)构建芽胞杆菌属种类的脂肪酸系统发育分
类体系，【结果】从芽胞杆菌属 90 个种(亚种)共检测到 29 个脂肪酸生物标记，脂肪酸碳链长度从 10 到 20，
前 6 个相对百分比含量总和最大的脂肪酸是 15:0 anteiso、15:0 iso、17:0 anteiso、16:0、17:0 iso 和 16:0 iso;
在测定的 90 个种(亚种)的脂肪酸组成中，15:0 anteiso 和 15:0 iso 属于高含量完全分布，17:0 anteiso、16:0、
17:0 iso 和 16:0 iso 属于中含量不完全分布，其余 23 个标记属于低含量不完全分布。可将 90 种(亚种)芽胞
杆菌分为 5 个脂肪酸群，分别为第 I 群窄温芽胞杆菌脂肪酸群、第 II 群广温芽胞杆菌脂肪酸群、第 III 群嗜碱
芽胞杆菌脂肪酸群、第 IV 群嗜酸芽胞杆菌脂肪酸群、第 V 群嗜温芽胞杆菌脂肪酸群。【结论】芽胞杆菌属的
脂肪酸生物标记系统发育分析，可将其划分为 5 个类群，且各类群的特性与芽胞杆菌的生长特性和生理生化
特紧密相关，这是其他分类方法所不具有的，有望成为一种新的分类体系。
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芽胞杆菌属(Bacillus)属于细菌界(Bacteria)，
厚壁菌门 ( Firmicutes)，芽胞杆菌纲 ( Bacilli)，芽胞
杆菌目( Bacillales)，芽胞杆菌科( Bacillaceae)。芽
胞杆菌属的种类广泛地分布在各种环境中，如南
极［1］、火山［2］、沙漠［3 － 4］、深海［5］、温泉［6］、矿藏［7］

等，常有芽胞杆菌的踪迹。由于芽胞杆菌产芽胞的
特性，适合与工业菌剂的生产，许多芽胞杆菌种类在
工业、医学和商业上都具有重要的应用价值［8 － 11］。
研究它们的系统发育对其更好地应用到实践中具有

重要的意义。
根据“List of Prokaryotic names with Standing in

Nomenclature”统计，芽胞杆菌属共有 180 个种［12］。
芽胞杆菌的系统发育分析方法主要是以 16S rRNA
序列相似性为依据，当两个芽胞杆菌的 16S rRNA
序列相似性小于 97%、DNA-DNA 同源性小于 70%，
则认定为不同的种［13 － 15］。虽然 16S rRNA 序列分类
具有相当高的稳定性，但是芽胞杆菌属的有些种间
亲缘关系极其相近，难以利用 16S rRNA 区分开。
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同时，16S rRNA 分类与芽胞杆菌的生物学特征联系
较少，许多嗜温、嗜酸、嗜碱、嗜盐的芽胞杆菌分为一
类。作者利用脂肪酸进行芽胞杆菌分群，试图弥补
以上缺陷。芽胞杆菌的脂肪酸检测与系统发育分析
操作简单，不仅可以反映芽胞杆菌属种间的亲缘关
系，还具有生物学意义。脂肪酸是细胞生物膜的重
要组成物质，与芽胞杆菌细胞识别、种类特异性和细
胞免疫等有密切关系;是遗传特性的表征物质，具有
芽胞杆菌种属遗传稳定性。此外，脂肪酸还具有结
构多样性，可以敏感地表征芽胞杆菌得生物学特异
性，是特别有效的分类生物标记［16 － 18］。

细菌脂肪酸分为饱和脂肪酸与不饱和脂肪酸两
大类，如 15:0 iso 等为饱和脂肪酸，17:1 iso ω5c 等
为不饱和脂肪酸。芽胞杆菌属杆菌的脂肪酸大多为
支链饱和脂肪酸，支链饱和脂肪酸含有一个甲基，当
甲基位于倒数第二位置时该脂肪酸称为 iso，位于倒
数第三位置时称为 anteiso。芽胞杆菌属只有少数种
产生不饱和脂肪酸，如炭疽芽胞杆菌、蜡状芽胞杆菌
及苏云金芽胞杆菌等产生 17:1 iso ω5c。Saito［19］报
道 15:0 iso 和 15:0 anteiso 是芽胞杆菌的主要脂肪
酸类型。Abel 等［20］研究表明气相色谱 GLC 得出的
细胞脂肪酸可以成功地鉴定细菌，且细菌脂肪酸碳
原子数为 9 － 20。Kaneda［21］利用脂肪酸将 22 株芽
胞杆菌分为 6 个群，这些菌都含有 iso 和 anteiso 饱
和支链脂肪酸。刘波［16］在《微生物脂肪酸生态学》
著作中，利用脂肪酸分析了 61 个细菌属的 4800 多
个菌株，将常见细菌属分为 4 个脂肪酸型，芽胞杆菌
划分在细菌脂肪酸 IV 型内，发现了支链脂肪酸在细
菌进化史上起着重要的作用。同时，比较了芽胞杆
菌脂肪酸鉴定与 16S rRNA 序列鉴定的相似性大于
98%［16，22］，但在系统发育树的结构上具有较大的差
异。

细菌脂肪酸的气相色谱检测是一种便宜、快速、
简便方法，自动化程度很高。该技术已被大多数实
验室用于细菌的日常鉴定，如脂肪酸微生物鉴定系
统［Sherlock Microbial Identification System ( MIS，
Microbial ID，Inc． MIDI)，Newark，Delaware，USA］，
含有 1500 多种嗜氧菌和 800 多种厌氧菌，其中含有
芽胞杆菌属 25 个种［23］。从质上来讲，芽胞杆菌脂
肪酸生物标记为 DNA 表达产物，具有高度遗传保守
性。从量上来讲，尽管微生物脂肪酸含量的变化可
以反映生长环境的瞬时变化产生很大的变异，芽胞

杆菌脂肪酸的检测是十分精确的［24 － 25］。目前，已发
现细菌细胞中含有 300 多种脂肪酸生物标记，它们
碳链长度、双键位置和功能团等的不同，这些特性使
得脂肪酸成为一种有用的分类标记［16，26 － 27］。尽管
芽胞杆菌种类脂肪酸鉴定研究有了较大的进展，利
用脂肪酸进行芽胞杆菌系统发育研究未见报道。

有鉴于此，本研究选择了芽胞杆菌属的 90 个种
类(其中 3 个亚种)，进行脂肪酸生物标记测定，分
析脂肪酸生物标记在芽胞杆菌分布特性，构建芽胞
杆菌系统发育分析的脂肪酸参数统计指标，进行芽
胞杆菌属种类的脂肪酸系统发育聚类分析，并对聚
类结果划分的脂肪酸群的生物学特性进行比较，评
估该体系在芽胞杆菌系统发育中的作用。现将研究
结果小结如下。

1 材料和方法

1. 1 材料
1. 1. 1 供试菌株:选取 90 种芽胞杆菌的模式菌株
为研究对象，具体见表 1。菌株均在 TSB 培养基上
28℃培养 24 h。
1. 1. 2 主要试剂和仪器:TSBA 培养基［胰蛋白脉
大豆肉汤(TSB)30 g、15 g 琼脂］及培养管购自美国
BD 公司。气相色谱仪为安捷伦 7890。脂肪酸提取
溶液 I:NaOH 45 g，甲醇 150 mL，超纯水 150 mL;溶
液 II:6. 0 mol /L HCL 325 mL，甲醇 275 mL;溶液 III:
己烷 200 mL，甲基三丁基乙醚 200 mL;溶液 IV:
NaOH 10. 8 g，超纯水 900 mL。以上有机溶剂为色
谱纯，化学试剂为优级纯。
1. 2 芽胞杆菌属种类脂肪酸生物标记测定

芽胞杆菌属种类脂肪酸提取主要参考 Sasser［28］

描述的方法。按四区划线法将新鲜待测菌株接种至
新鲜的 TSBA 平板上，28℃培养 24 h。刮取 20 mg
新鲜菌体置于试管，加入 1 mL 溶液 I，100℃ 水浴
30 min;冷却至室温后加入 1. 5 mL 溶液 II，混匀后
80℃水浴 10 min;用流水迅速冷却至室温，加入
1. 25 mL 溶液 III;震荡 10 min，吸弃下层溶液;加入
3 mL 溶液 IV 及几滴饱和 NaCl 溶液，震荡 5 min，静
止片刻，待分层后，吸取上层液体于 GC 管中进行检
测分析。细菌脂肪酸成分检测采用微生物鉴定系统
进行分析 (美国 MIDI 公司产品 )，该系统包括了
Agilent 7890 N 型气相色谱系统，Sherlock MIS 6. 0
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表 1． 供试菌株信息
Table 1． Information of tested strains

strain No． orignal strain No． species Chinese name strain No． orignal strain No． species Chinese name

FJAT-14221 DSM 18954 B． acidiceler 酸快生芽胞杆菌 FJAT-8771 CCUG 7422 B． licheniformis 地衣芽胞杆菌

FJAT-14829 DSM 14745 B． acidicola － FJAT-14206 DSM 18845 B． luciferensis －

FJAT-14209 DSM 23148 B． acidiproducens － FJAT-14248 DSM 16346 B． macyae 马氏芽胞杆菌

FJAT-10013 DSM 8721 B． agaradhaerens 黏琼脂芽胞杆菌 FJAT-14235 DSM 16204 B． marisflavi 黄海芽胞杆菌

FJAT-276 ATCC 27647 B． alacalphilus 嗜碱芽胞杆菌 FJAT-8773 CCUG 49529 B． massiliensis 马塞芽胞杆菌

FJAT-2286 DSM 16976 B． alkalitelluris 碱土芽胞杆菌 FJAT-8774 CCUG 1817 B． megaterium 巨大芽胞杆菌

FJAT-10025 DSM 21631 B． altitudinis 高地芽胞杆菌 FJAT-10005 DSM 9205 B． mojavensis 莫哈维芽胞杆菌

FJAT-8754 CCUG 28519 B． amyloliquefaciens 解淀粉芽胞杆菌 FJAT-14208 DSM 16288 B． muralis 壁芽胞杆菌

FJAT-14220 DSM 21047 B． aryabhattai 阿氏芽胞杆菌 FJAT-14258 DSM 19154 B． murimartini 马丁教堂芽胞杆菌

FJAT-8755 CCUG 28524 B． atrophaeus 矮缩芽胞杆菌 FJAT-8775 DSM 2048 B． mycoides 蕈状芽胞杆菌

FJAT-8757 CCUG 7412 B． badius 栗褐芽胞杆菌 FJAT-14216 DSM 15077 B． nealsonii 尼氏芽胞杆菌

FJAT-10043 DSM 15601 B． bataviensis 巴达维亚芽胞杆菌 FJAT-14217 DSM 17723 B． niabensis 农研所芽胞杆菌

FJAT-14214 DSM 19037 B． beijingensis 北京芽胞杆菌 FJAT-14202 DSM 2923 B． niacini 烟酸芽胞杆菌

FJAT-14268 DSM 17376 B． boroniphilus 嗜硼芽胞杆菌 FJAT-14227 DSM 15603 B． novalis 休闲地芽胞杆菌

FJAT-14236 DSM 18926 B． butanolivorans 食丁酸芽胞杆菌 FJAT-14201 DSM 18869 B． odysseyi 奥德赛芽胞杆菌

FJAT-10029 DSM 17613 B． carboniphilus 嗜碳芽胞杆菌 FJAT-2235 DSM 23308 B． okhensis 奥哈芽胞杆菌

FJAT-10015 DSM 2522 B． cellulosilyticus 解纤维芽胞杆菌 FJAT-14823 DSM 13666 B． okuhidensis －

FJAT-8760 CCUG 7414 B． cereus 蜡状芽胞杆菌 FJAT-14224 DSM 9356 B． oleronius 蔬菜芽胞杆菌

FJAT-14272 DSM 16189 B． cibi 食物芽胞杆菌 FJAT-2285 DSM 19096 B． panaciterrae 人参地块芽胞杆菌

FJAT-8761 CCUG 7416 B． circulans 环状芽胞杆菌 FJAT-10053 ATCC 14576 B． pantothenticus －

FJAT-8762 CCUG 47262 B． clausii 克劳氏芽胞杆菌 FJAT-14218 DSM 16117 B． patagoniensis 巴塔哥尼亚芽胞杆菌

FJAT-520 AS1 ． 2009 B． coagulaus 凝结芽胞杆菌 FJAT-14237 DSM 8725 B． pseudalcaliphilus 假嗜碱芽胞杆菌

FJAT-10017 DSM 2528 B． cohnii 科氏芽胞杆菌 FJAT-14225 DSM 12442 B． pseudomycoides 假蕈状芽胞杆菌

FJAT-14222 DSM 17725 B． decisifrondis 腐叶芽胞杆菌 FJAT-8778 CCUG 28882 B． psychrosaccharolyticus 忍冷芽胞杆菌

FJAT-14274 DSM 14890 B． decolorationis 脱色芽胞杆菌 FJAT-14255 DSM 11706 B． psychrotolerans －

FJAT-10044 DSM 15600 B． drentensis 钻特省芽胞杆菌 FJAT-8779 CCUG 26016 B． pumilus 短小芽胞杆菌

FJAT-10010 DSM 13796 B． endophyticus 内生芽胞杆菌 FJAT-14825 DSM 17057 B． ruris 农庄芽胞杆菌

FJAT-274 ATCC 29313 B． fastidiosus 苛求芽胞杆菌 FJAT-14260 DSM 19292 B． safensis 沙福芽胞杆菌

FJAT-8765 CCUG 28525 B． flexus 弯曲芽胞杆菌 FJAT-14262 DSM 18680 B． selenatarsenatis 硒砷芽胞杆菌

FJAT-10032 DSM 16014 B． fordii 福氏芽胞杆菌 FJAT-14261 DSM 15326 B． selenitireducens 还原硒酸盐芽胞杆菌

FJAT-10033 DSM 16012 B． fortis 强壮芽胞杆菌 FJAT-14231 DSM 16464 B． seohaeanensis 西岸芽胞杆菌

FJAT-8766 CCUG 28888 B． fusiformis 纺锤形芽胞杆菌 FJAT-14257 DSM 18868 B． shackletonii 沙氏芽胞杆菌

FJAT-10034 DSM 15595 B． galactosidilyticus 解半乳糖芽胞杆菌 FJAT-2295 DSM 30646 B． simplex 简单芽胞杆菌

FJAT-10035 DSM 15865 B． gelatini 明胶芽胞杆菌 FJAT-14822 DSM 13140 B． siralis 青贮窖芽胞杆菌

FJAT-14270 DSM 18134 B． ginsengihumi 人参土芽胞杆菌 FJAT-14232 DSM 15604 B． soli 土壤芽胞杆菌

FJAT-519 ATCC 23301 B． globisporus － FJAT-14256 DSM 13779 B． sonorensis 索诺拉沙漠芽胞杆菌

FJAT-10037 DSM 16731 B． hemicellulosilyticus 解半纤维素芽胞杆菌 FJAT-9 FJAT-9 B． sphaericus 球形芽胞杆菌

FJAT-14233 DSM 6951 B． horikoshii 堀越氏芽胞杆菌 FJAT-8784 CCUG163 B． subtilis 枯草芽胞杆菌

FJAT-14211 DSM 16318 B． humi 土地芽胞杆菌 FJAT-14251 DSM 22148
B． subtilis subsp．
inaquosorum

枯草芽胞杆菌
inaquosorum 亚种

FJAT-14212 DSM 15820 B． indicus 印度芽胞杆菌 FJAT-14250 DSM 15029
B． subtilis subsp．
spizizenii 枯草芽胞杆菌斯氏亚种

FJAT-14252 DSM 21046 B． isronensis － FJAT-14254 DSM 10 B． subtilis subsp． subtilis 枯草芽胞杆菌枯草亚种
FJAT-14210 DSM 16467 B． koreensis 韩国芽胞杆菌 FJAT-14 FJAT-14 B． thuringiensis 苏云金芽胞杆菌
FJAT-14240 DSM17871 B． kribbensis 韩研所芽胞杆菌 FJAT-14844 DSM11031 B． vallismortis 死谷芽胞杆菌
FJAT-14213 DSM 19099 B． lehensis 列城芽胞杆菌 FJAT-14842 DSM 9768 B． vedderi 威氏芽胞杆菌
FJAT-275 ATCC 14707 B． lentimorbus － FJAT-14850 DSM 18898 B． vietnamensis 越南芽胞杆菌
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处理软件。色谱分析柱温采用二阶顺序升温法，即

第一阶段 170℃起始，每分钟升温 5℃，升至 260℃，

第二阶段再每分钟升温 40℃，升至 310℃，维持
90 s;汽化室温度 250℃、检测器温度 300℃ ;载气为

氢气(2 mL /min)、尾吹气为氮气(30 mL /min);柱前

压 68. 95 kpa;进样量 1 μL，进样分流比 100∶ 1。

1. 3 芽胞杆菌属种类脂肪酸生物标记分布特性

利用 林营 志等［29］ 编 写 的 程 序，将 Sherlock

MIS6. 0 检测出的芽胞杆菌属每个种的脂肪酸检测

数据转换成以芽胞杆菌为样本，以脂肪酸生物标记

为指标的数据矩阵 Excel 文件。统计每种脂肪酸标

记在不同芽胞杆菌中分布的相对百分比含量总和
(以下简称总和)、平均值和最大值，分析脂肪酸在

芽胞杆菌分布统计特性。基于该统计结果，利用
SPSS16. 0 生物统计软件，以脂肪酸总和、平均值、最

大值为指标，以脂肪酸生物标记为样本，构建数据矩

阵，以欧氏距离为尺度，采用类平均法对脂肪酸生物

标记进行系统聚类，分析基于统计特性的脂肪酸生

物标记分组特性，选择用于芽胞杆菌系统发育分析

的脂肪酸指标。

1. 4 基于脂肪酸生物标记的芽胞杆菌属种系统发

育分析

构建芽胞杆菌 10 个脂肪酸生物标记统计参数，

为系统发育参数指标，即 (1) 16:0 代表细菌特征，

(2)16:0 iso 代表细菌特征［24］，(3)15:0 iso 代表芽

胞杆菌属的特征，(4)15:0 anteiso 代表芽胞杆菌属

的特征［19］，(5) 17:0 iso 代表芽胞杆菌属的特征，

(6)17:0 anteiso 代表芽胞杆菌属的特征，(7) 15:0

iso /15:0 anteiso 代表芽胞杆菌属的分化，(8) 17:0

iso /17:0 anteiso 代表芽胞杆菌种的分化［30］，(9)脂

肪酸生物标记香农指数(H')用于平衡脂肪酸生物

标记奇异产生，(10)脂肪酸生物标记均匀度指数
( J)用于平衡脂肪酸生物标记检测误差。

芽胞杆菌脂肪酸生物标记香农指数 (H')按照

方公式(1)计算。

H' = － Σ
S

i = 1
pi lnpi (1)

其中，pi 为芽胞杆菌第 i 个脂肪酸生物标记含量占

脂肪酸含量总和的比例，s 为脂肪酸生物标记的个

数。

芽胞杆菌脂肪酸生物标记均匀度指数( J)按照

公式(2)计算。

J = H'
H'max

(2)

其中 H'为香农指数，H‘max 为 H’的最大值。

以芽胞杆菌 10 个脂肪酸生物标记统计参数为

指标，90 个芽胞杆菌属种类(亚种)为样本，构建数

据矩阵如下:

X11 X12…………X1n

X21 X22…………X2n

X31 X32…………X3n

X41 X42…………X4n



Xm1 Xm2…………X























mn

其中，1 － n 表示脂肪酸标记，1 － m 表示芽胞杆

菌种类。

利用 SPSS16. 0 生物统计软件，以欧式距离为尺

度，用类平均法进行系统聚类，分析芽胞杆菌因脂肪

酸指标组建的脂肪酸群系统发育特征。

2 结果和分析

2. 1 芽胞杆菌属种类的脂肪酸生物标记测定

实验结果见表 2。芽胞杆菌属 90 个种(亚种)

的脂肪酸生物标记测定结果表明，共检测到 29 个芽

胞杆菌属的脂肪酸生物标记，碳链长度从 10 到 20。

其中主要的脂肪酸生物标记有 8 个，即 15: 0

anteiso、15:0 iso、16:0 iso、17:0 anteiso、16:0、14:0

iso、14:0 和 17:0 iso，它们的含量较高，存在于大部

分的芽胞杆菌属种类中，分布概率在 95%以上。其

余 21 个脂肪酸生物标记的含量较低，在芽胞杆菌属

种类中分布极不均匀。饱和脂肪酸除了 16:0(细菌

的特征脂肪酸)在所有的种类有分布外，其余 10:0、

12:0、14:0、17:0、18:0、19:0、20:0 在芽胞杆菌种中

分布较少，分布的种类范围在 4 － 71 种，分布概率在
4. 4% － 78. 8%之间。不饱和脂肪酸在芽胞杆菌属

中的分布种类和相对含量百分比较低。

241



书书书

表 2． 芽胞杆菌属种类脂肪酸生物标记
Table 2． Detection of phospholipid fatty acid biomarkers for Bacillus species

species
17:0
iso

17:1
iso
ω5c

18:1
ω9c

12:0
iso

14:0
iso

16:0 17:0 20:0 18:0 19:0 10:0 12:0 14:0
19:0
iso

16:1
ω11c

17:0
iso

3OH

13:0
anteiso

17:1
anteiso

a

17:0
anteiso

17:1
iso
ω10c

13:0
iso

16:1
ω7c

alcohol

15:0
iso

15:0
anteiso

summed
feature 4

summed
feature 8

summed
feature 3

summed
feature 2

summed
feature 1

16:0
iso

B． acidiceler 0 0 0 0 4. 08 4. 67 0 0 0 0 0 0 2. 225 0 0 0 0 0 5. 19 0 0 0 15. 125 57. 485 0 0 0 0 0 9. 35
B． acidicola 3. 19 0 0 0 1. 59 9. 01 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 14. 43 0 0 0 4. 07 47. 89 0 0 0 0 0 17. 96
B． acidiproducens 0. 00 0 0 0 4. 01 9. 64 0 0 1. 22 0 0 0 3. 74 0 0 0 0 0 13. 06 0 0 0 6. 35 53. 845 0 0 0 0 0 7. 56
B． agaradhaerens 11. 09 0 1. 73 0 1. 71 15. 08 0 0 5. 05 3. 17 0 1. 37 0 0 0 0 0 0 9. 49 0 0 0 15. 73 23. 37 0 4. 45 0 0 0 1. 59
B． alacalphilus 3. 82 0 0. 48 0 0. 64 13. 15 0 0 0. 69 0 0. 52 0. 84 3. 71 0 0. 53 0 0. 41 0 6. 23 0 0. 79 0 28. 09 35. 73 0 0 0. 7 0 0 1. 05
B． alkalitelluris 3. 42 0 0 0 2. 98 20. 37 0 0 1. 49 0 0 0 2 0 2. 52 0 0 0 3. 01 0 0 0 20. 54 34. 26 0 0 2. 88 0 0 2. 67
B． altitudinis 6. 15 0 0 0 1. 26 2. 40 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4. 52 0 0 0 52. 01 25. 75 0 0 0 0 0 3. 10
B． amyloliquefaciens 12. 66 0 0 0 1. 26 3. 79 0 0 0. 49 0 0 0 0. 48 0 0. 39 0 0 0 9. 44 0. 7 0. 39 0 31. 35 35. 19 0. 28 0 0 0 0 3. 6
B． aryabhattai 3. 34 0 0. 37 0 4. 13 6. 59 0 0 0. 65 0 0 0. 21 1. 65 0 0. 88 0 0. 13 0 4. 07 0. 17 0. 37 0. 13 38. 68 36. 03 0 0 0 0 0 1. 88
B． atrophaeus 6. 93 0 0. 75 0 1. 03 3. 83 0. 13 0 2. 68 0 0 0. 2 0. 51 0 0. 73 0 0. 15 0 16. 34 1. 5 0 0. 57 13. 13 45. 13 1. 51 0. 2 0 0 0 3. 43
B． badius 2. 88 0 0 0 1. 59 5. 06 0 0 0 0 0 0 2. 69 0 5. 34 0 0 0. 5 5. 19 4. 85 0. 12 3. 35 45. 47 10. 67 3. 3 0 3. 84 0 0 4. 89
B． bataviensis 2. 80 0 1. 07 0 3. 38 3. 35 0 0 1. 5 0 0 0 0. 53 0 4. 33 0 0 0 2. 85 2. 81 0 2. 62 35. 21 33. 12 1. 4 0 0 0 0 2. 95
B． beijingensis 2. 91 0 0 0 1. 94 2. 70 0 0 0 0 0 0 0. 42 0 2. 05 0 0 0 18. 05 1 0 2. 18 23. 12 39. 09 2. 24 0 0 0 0 3. 69
B． boroniphilus 9. 14 0 0 0 0. 00 9. 00 0 0 3. 32 0 0 0 1. 29 0 4. 78 0 0 0 12. 56 4. 99 0 0 35. 93 10. 11 4. 92 0 0 0 0 2. 01
B． butanolivorans 1. 37 0 0. 34 0 7. 67 6. 91 0. 30 1. 89 0. 37 0 0. 12 0. 18 2. 38 0. 17 4. 12 0 0. 27 0 3. 24 0. 59 0. 08 4. 32 12. 05 43. 47 0. 8 0 0. 11 0 0. 1 7. 56
B． carboniphilus 6. 08 0 0. 27 0 5. 38 4. 16 0. 21 0 0. 58 0. 12 0. 13 0. 07 1. 92 0. 16 1. 76 0 0. 07 0 1. 96 4. 49 0. 29 1. 15 47. 05 17. 92 0. 46 0. 04 0. 09 0 0 4. 29
B． cellulosilyticus 5. 85 0 1. 16 0 1. 71 15. 4 0. 80 0 5. 82 0 0. 86 1. 49 2. 52 0 2. 38 0 0 0 6. 85 0. 61 0. 64 0. 81 22. 09 23. 18 1. 11 1. 68 0 0 0 3. 68
B． cereus 11. 84 5. 53 0 0 2. 97 6. 11 0 0 0. 50 0 0 0 2. 38 0 0 0 0 1. 06 2. 11 4. 61 6. 62 0 29. 19 4. 398 0 0 8. 432 2. 39 0 5. 99
B． cibi 5. 39 0 0 0 4. 77 4. 43 0 0 0 0 0 0 1. 27 0 2. 31 0 0 0 5. 70 2. 61 0 2. 43 45 14. 66 1. 13 0 0 0 0 8. 32
B． circulans 1. 33 0 0. 13 0 4. 54 4. 25 0 0 0. 21 0 0 0. 11 6. 33 0 3. 07 0 0. 16 0 9. 85 0. 47 0. 29 1. 56 14. 02 44. 83 1. 15 0 0. 16 0. 09 0 5. 58
B． clausii 15. 58 0 0 0 2. 06 8. 14 0. 59 0 1 0 0. 1 0. 24 0. 99 0. 29 3. 03 0 0 0 10. 2 0. 66 0. 2 1. 69 32. 7 18. 24 0. 55 0 0 0 0 3. 48
B． coagulaus 9. 23 0 0 0 0. 00 3. 45 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 12. 30 0 0 0 32. 07 31. 2 0 0 0 0 0 3. 91
B． cohnii 3. 25 0 0. 61 0 2. 24 3. 52 0 0 0. 76 0 0. 3 0. 45 1. 22 0 4. 01 0 0. 16 0 6. 29 6. 95 0. 16 1. 13 38. 11 23. 44 2. 56 0 0 0 0 4. 64
B． decisifrondis 2. 63 0 0. 25 0 4. 33 1. 70 0 0. 24 0. 86 0 0 0. 2 0. 49 0. 21 1. 6 0 0 0 1. 42 0. 57 0. 22 12. 54 53. 52 6. 13 0. 47 0. 14 0 0 0 11. 27
B． decolorationis 8. 79 0 0 0 0. 00 9. 40 0 0 0 0 1. 33 0 1. 71 0 0 0 0 0 9. 10 0 0 0 38. 29 27. 6 0 0 0 0 0 1. 54
B． drentensis 0. 00 0 0 0 1. 04 1. 69 0 0 0 0 0 0 1. 36 0 0 0 0 0 13. 89 0 0 0 5. 47 59. 16 0 1. 97 0 0 0 10. 52
B． endophyticus 2. 16 0 0 0 5. 59 10. 83 0 0 0. 54 0 0 0 2. 72 0 2. 17 0 0. 32 0 10. 64 0. 28 0. 2 1. 29 16. 09 38. 68 0. 74 0 0 0 0 7. 76
B． fastidiosus 10. 41 0 0 0 0. 67 15. 73 0. 16 0 0. 75 0 0. 05 0. 22 2. 05 0 1. 72 0 0. 11 0 5. 91 0. 83 0. 35 0. 08 26. 73 32. 29 0. 39 0 0 0 0 1. 22
B． flexus 4. 29 0 0 0 3. 97 3. 69 0 0 0. 54 0 0 0 0. 96 0 5. 64 0 0 0 8. 02 3. 6 0 2. 62 26. 42 33. 28 3. 98 0 0 0 0 2. 66
B． fordii 8. 47 0 0. 44 0 1. 35 1. 59 0. 4 0. 18 0. 45 0 0 0 0. 31 0. 11 2. 2 0 0. 07 0 16. 03 1. 69 0. 11 2. 43 33. 17 24. 35 1. 16 0 0. 12 0 0 4. 81
B． fortis 5. 67 0 0 0 0. 00 2. 21 0 0 0 0 0 0 0 0 1. 09 0 0 0 14. 39 0 0 0 36. 89 28. 12 0 1. 98 0 0 0 3. 09
B． fusiformis 6. 98 0 0 0 2. 36 3. 51 0 0 0. 49 0 0 0. 24 0. 71 0 2. 12 0 0 0 3. 71 0. 89 0 6. 99 47. 35 11. 08 0. 78 0 0 0 0 12. 79
B． galactosidilyticus 1. 27 0 0 0 2. 82 34. 24 0 0 1. 79 0 0 0 6. 54 0 0 0 0 0 5. 85 0 0 0 16. 07 27. 1 0 0 0 0 0 2. 08
B． gelatini 3. 23 0 0 0 1. 97 1. 61 0 4. 24 2. 53 0 0 0 1. 16 1. 39 0 0 0 0 6. 86 0 1. 49 0 13. 91 54. 64 0 0 0 0 0 1. 46
B． ginsengihumi 4. 70 0 0 0 0. 00 2. 07 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 35. 29 0 0 0 19. 92 33. 59 0 0 0 0 0 1. 61
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续表 2

species
17:0
iso

17:1
iso
ω5c

18:1
ω9c

12:0
iso

14:0
iso

16:0 17:0 20:0 18:0 19:0 10:0 12:0 14:0
19:0
iso

16:1
ω11c

17:0
iso

3OH

13:0
anteiso

17:1
anteiso

a

17:0
anteiso

17:1
iso
ω10c

13:0
iso

16:1
ω7c

alcohol

15:0
iso

15:0
anteiso

summed
feature 4

summed
feature 8

summed
feature 3

summed
feature 2

summed
feature 1

16:0
iso

B． globisporus 8. 77 0 0 0 1. 02 3. 34 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 9. 34 0 0 0 35. 46 33. 93 0 0 0 0 0 3. 44
B． hemicellulosilyticus 3. 98 0 0 0 0. 88 10. 94 0 0 1. 46 0 0. 74 0. 69 2. 16 0 0 0 0. 32 0 11. 67 0 0. 5 0. 25 20. 13 42. 45 0 0 0 0 0 2. 85
B． horikoshii 5. 35 0 0 0 0. 00 8. 13 0 0 0 0 0 0 1. 61 0 8. 64 0 0 0 10. 38 9. 69 0 2. 84 28. 03 9. 845 6. 635 0 0 0 0 3. 96
B． humi 0. 39 0 0 0 13. 43 1. 74 0 0 0. 17 0 0. 24 0. 07 0. 98 0 2. 2 0 0. 33 0 3. 27 0. 15 0. 29 1. 97 16. 45 51. 24 0. 26 0 0 0 0 6. 29
B． indicus 3. 77 0 0 0 5. 22 5. 48 0 0 0 0 0 0 1. 96 0 4. 42 0 0 0 5. 19 2. 96 0 4. 02 39. 57 15. 41 1. 65 0 0 0 0 8. 56
B． isronensis 3. 92 0 0 0 4. 17 3. 34 0 0 0 0 0 0 0 0 2. 62 0 0 0 1. 40 3. 73 0 14. 77 50. 17 3. 68 0 0 0 0 0 4. 94
B． koreensis 3. 48 0 0 0 3. 56 4. 67 0 1. 50 1. 24 0 0 0 0 0 0 0 0 0 5. 44 0 0 0 37. 27 33. 66 0 0 0 0 0 4. 92
B． kribbensis 0. 00 0 0 0 3. 47 2. 98 0 0 0 0 0 0 1. 5 0 0 0 0 0 10. 72 0 0 0 9. 35 66. 28 0 0 0 0 0 3. 90
B． lehensis 8. 90 0 1. 65 0 4. 13 13. 39 0 0 3. 115 0 0 0 3. 72 0 0 0 0 0 4. 22 0 0 0 33. 07 17. 59 0 0 1. 02 0 0 3. 85
B． lentimorbus 8. 33 0 0 0. 1 1. 09 2. 96 0 0 0. 16 0 0 0 0. 51 0 0. 24 0 0. 39 0 8. 67 0. 3 0. 4 0. 17 37. 74 34 0. 17 0 0 0 0 3. 59
B． licheniformis 10. 72 0 0 0 0. 95 3. 09 0 0. 19 0 0 0 0 0. 37 0 0. 55 0 0 0 10. 56 1. 21 0 0. 55 37. 28 29. 35 0. 62 0 0 0 0 4. 56
B． luciferensis 2. 16 0 0 0 3. 97 4. 23 0 0 0 0 0 0 1. 43 0 0 0 0 0 5. 43 0 0 1 30. 44 39. 46 0 0 0 0 0 8. 28
B． macyae 0. 77 0 1. 59 0 1. 88 11. 08 0. 40 0. 32 8. 69 0 0 0. 7 1. 59 0 0. 4 0 0 0 17. 66 0 0 0. 4 3. 11 42. 27 0 0. 67 0 0 0 7. 51
B． marisflavi 1. 69 0 0 0 5. 27 2. 79 0 0 0. 00 0 0 0 0 0 0 0 0 0 11. 18 0 0 0. 5 28. 27 36. 875 0 0 0 0 0 8. 41
B． massiliensis 5. 37 0 0. 14 0 1. 85 2. 98 0. 17 0 0. 32 0 0 0. 11 0. 31 0 1. 02 0 0 0 5. 97 0. 3 0. 11 1. 85 53. 62 12. 94 0. 23 0. 08 0. 19 0 0 12. 26
B． megaterium 1. 79 0 0 0 8. 66 5. 82 0 0 0 0 0 0 1. 37 0 1 0 0 0 4. 31 0 0. 44 0. 64 30. 72 41. 72 0 0 0 0 0 3. 53
B． mojavensis 6. 36 0 0 0 1. 4 3. 17 0 0 0. 28 0 0 0 0. 31 0 1. 43 0 0 0 15. 39 2. 57 0 0. 9 15. 35 44. 86 2. 17 0 0 0 0 5. 26
B． muralis 1. 94 0 0. 29 0 4. 02 7. 22 0 0 0. 74 0 0 0 2. 13 0 2. 32 0 0. 38 0 2. 48 0. 42 0 0. 93 18. 42 54. 62 0. 35 0 0 0 0 3. 48
B． murimartini 9. 88 0 0 0 1. 29 3. 23 0 0 0. 00 0 0 0 0 0 0. 00 0 0 0 10. 17 1. 05 0 0 28. 63 36. 58 0 0 0 0 0 3. 93
B． mycoides 11. 01 2. 03 0 1. 11 2. 84 10. 04 0 0 0. 8 0 0 0. 55 3. 96 0 1. 79 0 1. 8 0. 54 2. 66 6. 86 9. 54 1. 36 22. 51 3. 92 0 0 6. 98 0 0 6. 82
B． nealsonii 2. 46 0 0 0 5. 99 12. 85 0 0 0. 00 0 0 0 10. 24 0 0 0 0 0 4. 81 0 1. 63 0 20. 39 32. 60 0 0 0 0 0 4. 09
B． niabensis 2. 46 0 0 0 5. 61 24. 26 0 0 2. 01 0 0 0 2. 8 0 0 0 0 0 9. 90 0 0 0 8. 13 38. 08 0 0 0 0 0 5. 90
B． niacini 6. 24 0 0 0 6. 37 6. 60 0. 52 0 2. 15 0 0 0 0. 96 0 7. 38 0 0. 12 0 4. 04 3. 17 0. 61 3. 63 30. 14 18. 28 0. 97 0 0. 31 0 0 7. 11
B． novalis 1. 35 0 0. 28 0 2. 63 6. 7 0 0 0. 52 0 0 0. 29 1. 73 0 0. 32 0 0 0 3. 74 0 0. 19 0 39. 89 38. 59 0 0 0 0 0 2. 97
B． odysseyi 5. 62 0 0. 15 0 2. 61 1. 78 0 0 0. 31 0 0 0. 15 0. 38 0 1. 53 0 0 0 3. 17 1. 02 0. 29 7. 73 51. 63 10. 9 0. 68 0. 14 0. 19 0 0 10. 80
B． okhensis 1. 61 0 1. 40 0 1. 43 28. 58 0 0 2. 20 0 0 1. 29 4. 17 0 4. 72 0 0 0 4. 47 0 0 0 9. 72 33. 75 0 0 2. 43 0 0 4. 25
B． okuhidensis 5. 84 0 0 0 1 10. 63 0. 15 0 0. 18 0 1. 65 0. 43 2. 36 0 0. 33 0 0. 16 0 8. 75 0 0. 26 0 31. 42 34. 32 0 0 0. 25 0 0 2. 02
B． oleronius 9. 44 0 0 0 0. 00 2. 94 0 0 0. 00 0 0 0 0 0 0 0 0 0 20. 48 0 0 0 40. 48 19. 39 0 0 0 0 0 2. 43
B． panaciterrae 2. 73 0 0. 75 0 7. 29 7. 03 0. 12 0 1. 24 0 0 0. 28 5. 45 0 0. 92 0 0. 47 0 2. 08 0. 36 2 0. 64 39. 03 22. 57 0. 38 0. 27 1. 38 0 1. 5 2. 76
B． pantothenticus 4. 94 0 0 0 1. 08 5. 73 0 0 0. 00 0 0 0 0 0 0 0 0 0 28. 89 0 0 0 9. 16 41. 32 0 0 0 0 0 5. 32
B． patagoniensis 5. 77 0 0 0 4. 11 3. 38 0 0 0. 00 0 0 0 0 0 0 0 0 0 7. 39 0 0 1. 23 38. 32 31. 56 0 0 0 0 0 5. 96
B． pseudalcaliphilus 1. 40 0 0 0 3. 99 6. 01 2. 38 6. 19 5. 53 2. 85 0 0 1. 29 0 0 0 0 0 10. 42 0 0 1. 3 20. 65 26. 97 1. 22 0 0 0 0 6. 41
B． pseudomycoides 14. 78 0 0 4. 51 2. 7 8. 82 0. 53 0 0. 93 0 0 0. 67 2. 33 0 0 3. 81 3. 72 1. 1 2. 59 0 8. 81 0 17. 64 3. 31 0 0 13. 37 2. 24 0 6. 86
B． psychrosaccharolyticus 4. 18 0 0 0 1. 48 3. 63 0 0 1. 67 0 0 0 1. 17 0 1. 75 0 0 0 2. 70 3 0 1. 82 30. 82 40. 74 2. 47 0 0 0 0 1. 13
B． psychrotolerans 0. 34 0 0. 2 0 11. 02 1. 23 0 0 0. 41 0 0 0. 27 2. 61 0 3. 98 0 0. 13 0 2. 28 0. 3 0. 27 8. 64 30. 29 32. 22 2. 65 0. 13 0. 26 0 0 1. 77
B． pumilus 6. 31 0 0 0 1. 87 2. 93 0 0 0 0 0 0 0. 92 0 0. 7 0 0. 11 0 3. 58 1. 01 0. 96 0. 54 51. 48 26. 35 0. 24 0 0 0 0 3. 02
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续表 2

species
17:0
iso

17:1
iso
ω5c

18:1
ω9c

12:0
iso

14:0
iso

16:0 17:0 20:0 18:0 19:0 10:0 12:0 14:0
19:0
iso

16:1
ω11c

17:0
iso

3OH

13:0
anteiso

17:1
anteiso

a

17:0
anteiso

17:1
iso
ω10c

13:0
iso

16:1
ω7c

alcohol

15:0
iso

15:0
anteiso

summed
feature 4

summed
feature 8

summed
feature 3

summed
feature 2

summed
feature 1

16:0
iso

B． ruris 4. 02 0 0. 33 0 1. 21 28. 15 0. 51 0 0. 95 0 0 0. 22 2. 19 0 0 0 0. 29 0 8. 91 0 0 0 10. 6 38 0 0 0 0 0 3. 37
B． safensis 5. 57 0 0 0 1. 06 1. 97 0 0 0. 00 0 0 0 0 0 0 0 0 0 5. 04 0 0 0 51. 43 27. 81 0 0 0 0 0 3. 67
B． selenatarsenatis 2. 08 0 0. 44 0 0. 48 1. 62 0 0 0. 74 0 0. 21 0. 12 1. 15 0 0. 72 0 0. 17 0 21. 25 1. 01 0. 11 0. 16 38. 65 26. 22 1. 06 0. 2 0. 11 0 0 3. 41
B． selenitireducens 3. 10 0 0 0 0. 00 3. 84 0 0 0. 00 0 0 0 5. 02 0 14. 11 0 0 0 0. 86 9. 14 0 1. 15 50. 93 3. 93 2. 83 0 0 0 0 0
B． seohaeanensis 1. 82 0 0 0 1. 46 7. 18 0 0 1. 31 0 0 0 1. 44 0 0 0 0 0 14. 46 0 0 0 7. 26 55. 8 0 0 0 0 0 5. 23
B． shackletonii 2. 04 0 0 0 0. 00 1. 67 0 0 0. 00 0 0 0 1. 02 0 0 0 0 0 19. 17 0. 87 0 0 39. 29 28. 61 0 0 0 0 0 2. 95
B． simplex 1. 74 0 0 0 3. 34 8. 37 0 0 0. 00 0 0 0 2. 5 0 2. 05 0 0 0 2. 76 0 0 0 14. 78 56. 97 0 0 0 0 0 2. 93
B． siralis 4. 00 0 0 0 4. 23 21. 49 0 0 1. 14 0 0 0 4. 01 0 2. 11 0 0 0 3. 77 0 0 0 31. 85 17. 54 0 0 0 0 0 5. 75
B． soli 3. 44 0 0 0 3. 59 3. 09 0 0 0. 00 0 0 0 1. 02 0 1. 80 0 0 0 3. 05 1. 55 0 1. 64 39. 48 34. 16 0 0 0 0 0 3. 21
B． sonorensis 7. 60 0 1. 69 0 0. 00 5. 52 0 0 1. 50 0 0 0 0 0 0. 00 0 0 0 12. 36 1. 36 0 0 24. 7 29. 42 0 0 0 0 0 3. 62
B． sphaericus 3. 78 0 0 0 2. 11 1. 71 0 0 0. 32 0 0 0. 23 0. 42 0 1. 71 0 0 0 2. 14 1. 41 0 9. 17 57. 73 9. 63 1. 02 0 0 0 0 6. 64
B． subtilis 12. 21 0 0 0 1. 83 3. 78 0 0 0. 35 0 0 0 0. 35 0 0. 89 0 0 0 10. 71 1. 45 0 0 21. 38 39. 76 0. 69 0 0 0 0 5. 09
B． subtilis subsp． inaquosorum 12. 41 0 0 0 1. 34 4. 06 0 0 0. 7 0 0 0 0. 4 0 0. 54 0 0 0 10. 14 1 0 0 25. 93 34. 85 0. 33 0 0 0 0 4. 4
B． subtilis subsp． spizizenii 12. 32 0 0 0 1 3. 15 0 0 0. 88 0 0 0 0. 27 0 0. 43 0 0 0 15. 47 1. 03 0 0 19. 94 38. 55 0. 8 0 0 0 0 3. 6
B． subtilis subsp． subtilis 11. 15 0 0 0 1. 61 3. 09 0 0 0. 22 0 0 0 0. 29 0 0. 67 0 0 0 9. 19 1. 5 0 0 29. 24 35. 84 0. 63 0 0 0 0 4. 54
B． thuringiensis 10. 74 5. 74 0 0 2. 08 4. 75 0 0 0 0 0 0 3. 16 0 0 0 1. 56 0 1. 24 0 14. 56 0 34. 15 5. 09 0 0 9. 15 1. 29 0 2. 18
B． vallismortis 10. 53 0 2. 06 0 1. 17 6. 13 0 0 2. 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 9. 22 1. 92 0 0 23. 12 29. 69 1. 05 0 0 0 0 4. 17
B． vedderi 2. 07 0 0 0 1. 06 4. 41 0 0 0 2. 44 0 0 0 0 0 0 0 0 25. 81 0 0 0 4. 48 31. 08 0 0 0 0 0 26. 14
B． vietnamensis 1. 27 0 0 0 2. 92 2. 37 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 11. 88 0 0 1. 93 19. 24 46. 82 4 0 0 0 0 3. 93
Summed feature 4，17:1 anteiso b and / or iso i;summed feature 8，18:1 ω6c and / or 18:1 ω7c;summed feature 3，16:1 ω6c and / or 16:1 ω7c;summed feature 2，14:0 3OH and / or 16:1 iso I /14:0 3OH;summed feature 1，13:0 3OH and / or 15:1 iso H．
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2. 2 芽胞杆菌属种类脂肪酸生物标记分布特性

脂肪酸生物标记、香农指数、均匀度指数统计结

果见表 3。结果表明，前 6 个总和最大的脂肪酸标

记是 15:0 anteiso、15:0 iso、17:0 anteiso、16:0、17:0

iso 和 16: 0 iso，总和分别为 2776. 80、2560. 10、

776. 50、613. 50、473. 00 和 452. 50。对单个芽胞杆

菌种的脂肪酸生物标记最大值进行考查，前 6 个最

大含量的脂肪酸生物标记是 15:0 anteiso、15:0 iso、

17:0 anteiso、16:0、16:0 iso 和 17:0 iso，最大值分别

为 66. 30%、57. 70%、35. 30%、34. 20%、26. 10%、

15. 60%。

表 3． 芽胞杆菌属种类脂肪酸生物标记统计参数
Table 3． Statistical parameters of fatty acid biomakers distributed in Bacillus species

fatty acids
relative percentage of fatty acid biomarkers /%

distribution No sum average maximum
shannon
index

evenness
index

15:0 anteiso 90 2777 30. 85 66. 30 6. 3142 0. 9726

15:0 iso 90 2560 28. 45 57. 70 6. 3139 0. 9726

16:0 90 614 8. 63 35. 30 6. 0266 0. 9283

17:0 anteiso 89 776 6. 82 34. 20 6. 1403 0. 9482

16:0 iso 89 452 5. 26 15. 60 6. 1927 0. 9563

17:0 iso 86 473 5. 03 26. 10 6. 1053 0. 9501

14:0 iso 80 244 2. 71 13. 40 5. 9783 0. 9456

14:0 71 140 1. 56 10. 20 5. 7031 0. 9274

18:0 56 79 1. 46 14. 10 5. 1636 0. 8892

16:1 ω11c 54 132 1. 33 14. 80 5. 2243 0. 9078

17:1 iso ω10c 49 106 1. 17 9. 70 4. 9859 0. 8880

16:1 ω7c alcohol 46 120 0. 88 8. 70 4. 7407 0. 8583

summed feature 4 43 62 0. 69 6. 60 4. 8978 0. 9026

13:0 iso 33 53 0. 59 14. 60 3. 3891 0. 6719

12:0 28 12 0. 58 13. 40 4. 3040 0. 8953

18:1 ω9c 25 19 0. 21 2. 10 4. 1997 0. 9044

13:0 anteiso 24 12 0. 16 6. 20 3. 5636 0. 7772

summed feature 3 20 52 0. 15 5. 70 3. 0946 0. 7160

17:0 15 7 0. 13 1. 50 3. 3293 0. 8522

summed feature 8 12 12 0. 13 3. 70 2. 5910 0. 7228

10:0 12 6 0. 13 4. 50 2. 9520 0. 8234

20:0 8 15 0. 10 3. 20 2. 1268 0. 7090

19:0 iso 6 2 0. 08 2. 40 1. 9159 0. 7412

19:0 4 9 0. 07 1. 70 1. 6481 0. 8241

summed feature 2 4 6 0. 07 2. 40 1. 6360 0. 8180

17:1 anteiso a 4 3 0. 06 4. 50 1. 8960 0. 9480

17:1 iso ω5c 3 13 0. 04 1. 10 1. 4619 0. 9224

12:0 iso 3 6 0. 03 1. 40 0. 8296 0. 5234

summed feature 1 2 1 0. 02 1. 50 0. 0000 0. 0000

基于芽胞杆菌属种类的脂肪酸生物标记分布特
性的聚类分析结果见图 1。当 λ = 5. 2 时，芽胞杆菌
属种类的脂肪酸生物标记分为 3 类。

第 I 类，脂肪酸高含量完全分布类型，即脂肪酸
生物标记含量最大值较高，完全分布在 90 个芽胞杆
菌种(亚种 ) 中;该类包含脂肪酸生物标记 15:0
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图 1．芽胞杆菌属脂肪酸生物标记分布特性
Figure 1． Distribution charateristics of fatty acid biomarkers in the genus Bacillus．

anteiso(含量最大值 66. 30% )和 15:0 iso(含量最大
值 57. 70% )，为芽胞杆菌属特征脂肪酸，可选作为
芽胞杆菌脂肪酸系统发育分析的基础生物标记。

第 II 类，脂肪酸中含量不完全分布类型，即脂
肪酸生物标记含量最大值中等，分布在 90 个芽胞杆
菌种(亚种)的大部分种类中;该类包含 4 个脂肪酸
生物标记即 17:0 anteiso(含量最大值 35. 30% )、16:
0(含量最大值 34. 20% )、17: 0 iso (含量最大值
15. 60% )和 16:0 iso(含量最大值 26. 10% )，为芽胞
杆菌属分种的特征脂肪酸，可选作为芽胞杆菌脂肪
酸系统发育分析的基础生物标记。

第 III 类，脂肪酸低含量不完全分布类型，即脂
肪酸生物标记含量最大值较低，分布在 90 个芽胞杆
菌种(亚种)的少部分种类中;该类包含了其余的 23
个脂肪酸生物标记，其含量最大值范围为 1. 1% －
13%。该类脂肪酸生物标记可用于标识芽胞杆菌种
内脂肪酸的差异性。
2. 3 基于脂肪酸生物标记的芽胞杆菌属系统发育
分析

芽胞杆菌脂肪酸系统发育参数计算结果见表
4。基于脂肪酸统计参数的芽胞杆菌系统发育聚类
结果见图 2。当 λ = 20 时，可将芽胞杆菌属 90 个种

(亚种)分为 5 个脂肪酸群。
第 I 群，定义为窄温芽胞杆菌脂肪酸群。该群

的脂肪酸 15:0 iso /15:0 anteiso 比值都大于 1. 5，比
值范围 1. 64 － 13. 57;17:0 iso /17:0 anteiso 比值小
于 9，范围 0. 5 － 9。该群种类主要脂肪酸为 15:0 iso
(相对含量百分比范围为 17% － 58% )、15:0 anteiso
(3% － 28% )和 17:0 iso(2% － 16% )，都含有较高
含量的 15:0 iso。此外，16:0 iso(0 － 12. 79% )、16:0
(1. 7% － 21. 49% ) 和 17: 0 anteiso ( 0. 86% －
12. 56% )，香农指数范围 1. 83 － 3. 62，均匀度指数
范围 0. 54 － 0. 9。该群内的芽胞杆菌好氧生长。适
应于中性偏碱 pH 条件下生长，pH 适宜生长众数范
围为 7 － 11。适应生长温度范围较窄，为 10 － 40℃。
耐盐性较差，耐盐浓度平均为 2%。该群包含了 26
个种，即 B． altitudinis、B． pumilus、B． safensis、B．
cohnii、B． panaciterrae、B． cibi、B． indicus、B． badius、
B． carboniphilus、B． isronensis、B． selenitireducens、B．
massiliensis、 B． odysseyi、 B． fusiformis、 B．
decisifrondis、 B． sphaericus、 B． mycoides、 B．
pseudomycoides、 B． cereus、 B． thuringiensis、 B．
boroniphilus、B． horikoshii、B． lehensis、B． niacini、B．
clausii 和 B． siralis 等。利用 15:0 iso /15:0 anteiso
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表 4． 芽胞杆菌属种类脂肪酸系统发育统计参数的数据矩阵
Table 4． Data matrix of statistical parameters of fatty acid phylogeny in the genus Bacillus

species
16:0
iso

16:0
15:0
iso

15:0
anteiso

17:0
iso

17:0
anteiso

15:0 iso /
15:0 anteiso

17:0 iso /
17:0 anteiso

shannon
index

evenness
index

B． acidiceler 9. 35 4. 67 15. 13 57. 49 0 5. 19 0. 26 0 1. 94 0. 69

B． acidicola 17. 96 9. 01 4. 07 47. 89 3. 19 14. 43 0. 09 0. 22 2. 13 0. 76

B． acidiproducens 7. 56 9. 64 6. 35 53. 85 0 13. 06 0. 12 0 2. 17 0. 72

B． agaradhaerens 1. 59 15. 08 15. 73 23. 37 11. 09 9. 49 0. 67 1. 17 3. 06 0. 85

B． alacalphilus 1. 05 13. 15 28. 09 35. 73 3. 82 6. 23 0. 79 0. 61 2. 54 0. 63

B． alkalitelluris 2. 67 20. 37 20. 54 34. 26 3. 42 3. 01 0. 60 1. 13 2. 61 0. 75

B． altitudinis 3. 10 2. 40 52. 01 25. 75 6. 15 4. 52 2. 02 1. 38 1. 83 0. 65

B． amyloliquefaciens 3. 60 3. 79 31. 35 35. 19 12. 66 9. 44 0. 89 1. 35 2. 40 0. 65

B． aryabhattai 1. 88 6. 59 38. 68 36. 03 3. 34 4. 07 1. 08 0. 80 2. 30 0. 58

B． atrophaeus 3. 43 3. 83 13. 13 45. 13 6. 93 16. 34 0. 29 0. 42 2. 60 0. 62

B． badius 4. 89 5. 06 45. 47 10. 67 2. 88 5. 19 4. 25 0. 56 2. 90 0. 74

B． bataviensis 2. 95 3. 35 35. 21 33. 12 2. 80 2. 85 1. 06 0. 97 2. 62 0. 69

B． beijingensis 3. 69 2. 70 23. 12 39. 09 2. 91 18. 05 0. 59 0. 16 2. 50 0. 70

B． boroniphilus 2. 01 9. 00 35. 93 10. 11 9. 14 12. 56 3. 55 0. 72 2. 89 0. 84

B． butanolivorans 7. 56 6. 91 12. 05 43. 47 1. 37 3. 24 0. 28 0. 44 2. 90 0. 64

B． carboniphilus 4. 29 4. 16 47. 05 17. 92 6. 08 1. 96 2. 63 3. 05 2. 65 0. 59

B． cellulosilyticus 3. 68 15. 4 22. 09 23. 18 5. 85 6. 85 0. 95 0. 86 3. 29 0. 77

B． cereus 5. 99 6. 11 29. 19 4. 40 11. 84 2. 11 6. 64 5. 62 3. 31 0. 85

B． cibi 8. 32 4. 43 45. 00 14. 66 5. 39 5. 70 3. 06 0. 95 2. 66 0. 74

B． circulans 5. 58 4. 25 14. 02 44. 83 1. 33 9. 85 0. 31 0. 13 2. 70 0. 64

B． clausii 3. 48 8. 14 32. 70 18. 24 15. 58 10. 20 1. 80 1. 53 2. 91 0. 70

B． coagulaus 3. 91 3. 45 32. 07 31. 20 9. 23 12. 30 1. 03 0. 75 2. 15 0. 83

B． cohnii 4. 64 3. 52 38. 11 23. 44 3. 25 6. 29 1. 63 0. 52 2. 87 0. 69

B． decisifrondis 11. 27 1. 7 53. 52 6. 13 2. 63 1. 42 8. 77 1. 86 2. 37 0. 56

B． decolorationis 1. 54 9. 40 38. 29 27. 60 8. 79 9. 10 1. 39 0. 97 2. 28 0. 76

B． drentensis 2. 20 2. 27 33. 43 27. 68 3. 79 1. 79 1. 21 2. 12 1. 80 0. 60

B． endophyticus 7. 76 10. 83 16. 09 38. 68 2. 16 10. 64 0. 42 0. 21 2. 79 0. 71

B． fastidiosus 1. 22 15. 73 26. 73 32. 29 10. 41 5. 91 0. 83 1. 76 2. 62 0. 63

B． flexus 2. 66 3. 69 26. 42 33. 28 4. 29 8. 02 0. 79 0. 54 2. 86 0. 77

B． fordii 4. 81 1. 59 33. 17 24. 35 8. 47 16. 03 1. 36 0. 53 2. 76 0. 64

B． fortis 3. 09 2. 21 36. 89 28. 12 5. 67 14. 39 1. 31 0. 40 2. 20 0. 73

B． fusiformis 12. 79 3. 51 47. 35 11. 08 6. 98 3. 71 4. 27 1. 89 2. 59 0. 68

B． galactosidilyticus 2. 08 34. 24 16. 07 27. 10 1. 27 5. 85 0. 59 0. 22 2. 43 0. 77

B． gelatini 1. 46 1. 61 13. 91 54. 64 3. 23 6. 86 0. 25 0. 46 2. 22 0. 62

B． globisporus 3. 44 3. 34 35. 46 33. 93 8. 77 9. 34 1. 05 0. 95 2. 12 0. 75

B． hemicellulosilyticus 2. 85 10. 94 20. 13 42. 45 3. 98 11. 67 0. 47 0. 34 2. 50 0. 66

B． horikoshii 3. 96 8. 13 28. 03 9. 85 5. 35 10. 38 2. 86 0. 52 3. 10 0. 90

B． humi 6. 29 1. 74 16. 45 51. 24 0. 39 3. 27 0. 32 0. 12 2. 30 0. 56

B． indicus 8. 56 5. 48 39. 57 15. 41 3. 77 5. 19 2. 57 0. 73 2. 87 0. 80

B． isronensis 4. 94 3. 34 50. 17 3. 68 3. 92 1. 40 13. 57 2. 79 2. 30 0. 69

B． koreensis 4. 92 4. 67 37. 27 33. 66 3. 48 5. 44 1. 11 0. 65 2. 25 0. 71

B． kribbensis 3. 90 2. 98 9. 35 66. 28 0 10. 72 0. 14 0 1. 66 0. 59

B． lehensis 3. 85 13. 39 33. 07 17. 59 8. 90 4. 22 1. 88 2. 12 2. 80 0. 81

B． lentimorbus 3. 59 2. 96 37. 74 34. 00 8. 33 8. 67 1. 11 0. 95 2. 28 0. 57

B． licheniformis 4. 56 3. 09 37. 28 29. 35 10. 72 10. 56 1. 27 1. 01 2. 42 0. 65
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续表 4

species
16:0
iso

16:0
15:0
iso

15:0
anteiso

17:0
iso

17:0
anteiso

15:0 iso /
15:0 anteiso

17:0 iso /
17:0 anteiso

shannon
index

evenness
index

B． luciferensis 8. 28 4. 23 30. 44 39. 46 2. 16 5. 43 0. 77 0. 41 2. 26 0. 71

B． macyae 7. 51 11. 08 3. 11 42. 27 0. 77 17. 66 0. 07 0. 05 2. 65 0. 66

B． marisflavi 8. 41 2. 79 28. 27 36. 88 1. 69 11. 18 0. 77 0. 15 2. 25 0. 75

B． massiliensis 12. 26 2. 98 53. 62 12. 94 5. 37 5. 97 4. 16 0. 90 2. 31 0. 54

B． megaterium 3. 53 5. 82 30. 72 41. 72 1. 79 4. 31 0. 74 0. 42 2. 29 0. 66

B． mojavensis 5. 26 3. 17 15. 35 44. 86 6. 36 15. 39 0. 34 0. 42 2. 53 0. 68

B． muralis 3. 48 7. 22 18. 42 54. 62 1. 94 2. 48 0. 34 0. 76 2. 27 0. 58

B． murimartini 3. 93 3. 23 28. 63 36. 58 9. 88 10. 17 0. 78 0. 97 2. 25 0. 75

B． mycoides 6. 82 10. 04 22. 51 3. 92 11. 01 2. 66 5. 77 4. 07 3. 62 0. 85

B． nealsonii 4. 09 12. 85 20. 39 32. 60 2. 46 4. 81 0. 63 0. 52 2. 64 0. 83

B． niabensis 5. 90 24. 26 8. 13 38. 08 2. 46 9. 90 0. 21 0. 25 2. 52 0. 80

B． niacini 7. 11 6. 6 30. 14 18. 28 6. 24 4. 04 1. 64 1. 55 3. 19 0. 78

B． novalis 2. 97 6. 7 39. 89 38. 59 1. 35 3. 74 1. 03 0. 38 2. 11 0. 57

B． odysseyi 10. 8 1. 78 51. 63 10. 90 5. 62 3. 17 4. 73 1. 75 2. 47 0. 59

B． okhensis 4. 25 28. 58 9. 72 33. 75 1. 61 4. 47 0. 29 0. 36 2. 77 0. 75

B． okuhidensis 2. 02 10. 63 31. 42 34. 32 5. 84 8. 75 0. 92 0. 66 2. 51 0. 63

B． oleronius 2. 43 2. 94 40. 48 19. 39 9. 44 20. 48 2. 09 0. 46 2. 09 0. 81

B． panaciterrae 2. 76 7. 03 39. 03 22. 57 2. 73 2. 08 1. 73 1. 29 2. 89 0. 66

B． patagoniensis 5. 96 3. 38 38. 32 31. 56 5. 77 7. 39 1. 21 0. 78 2. 27 0. 76

B． pseudalcaliphilus 6. 41 6. 01 20. 65 26. 97 1. 40 10. 42 0. 77 0. 13 3. 14 0. 83

B． pseudomycoides 6. 86 8. 82 17. 64 3. 31 14. 78 2. 59 5. 33 5. 69 3. 52 0. 86

B． psychrosaccharolyticus 1. 13 3. 63 30. 82 40. 74 4. 18 2. 70 0. 76 1. 56 2. 42 0. 65

B． psychrotolerans 1. 77 1. 23 30. 29 32. 22 0. 34 2. 28 0. 94 0. 13 2. 68 0. 63

B． pumilus 3. 02 2. 93 51. 48 26. 35 6. 31 3. 58 1. 95 1. 75 2. 14 0. 56

B． ruris 3. 37 28. 15 10. 60 38. 00 4. 02 8. 91 0. 28 0. 45 2. 43 0. 66

B． safensis 3. 67 1. 97 51. 43 27. 81 5. 57 5. 04 1. 85 1. 12 1. 83 0. 65

B． selenatarsenatis 3. 41 1. 62 38. 65 26. 22 2. 08 21. 25 1. 48 0. 10 2. 38 0. 55

B． selenitireducens 0 3. 84 50. 93 3. 93 3. 10 0. 86 13. 05 3. 60 2. 21 0. 70

B． seohaeanensis 5. 23 7. 18 7. 26 55. 80 1. 82 14. 46 0. 13 0. 12 2. 03 0. 64

B． shackletonii 2. 95 1. 67 39. 29 28. 61 2. 04 19. 17 1. 37 0. 10 2. 02 0. 67

B． simplex 2. 93 8. 37 14. 78 56. 97 1. 74 2. 76 0. 26 0. 61 2. 00 0. 63

B． siralis 5. 75 21. 49 31. 85 17. 54 4. 00 3. 77 1. 82 1. 05 2. 66 0. 80

B． soli 3. 21 3. 09 39. 48 34. 16 3. 44 3. 05 1. 15 1. 10 2. 26 0. 65

B． sonorensis 3. 62 5. 52 24. 70 29. 42 7. 60 12. 36 0. 84 0. 61 2. 49 0. 79

B． sphaericus 6. 64 1. 71 57. 73 9. 63 3. 78 2. 14 6. 01 1. 81 2. 22 0. 58

B． subtilis 5. 09 3. 78 21. 38 39. 76 12. 21 10. 71 0. 54 1. 14 2. 50 0. 70

B． subtilis subsp． inaquosorum 4. 4 4. 06 25. 93 34. 85 12. 41 10. 14 0. 74 1. 23 2. 46 0. 69

B． subtilis subsp． spizizenii 3. 6 3. 15 19. 94 38. 55 12. 32 15. 47 0. 52 0. 79 2. 45 0. 68

B． subtilis subsp． subtilis 4. 54 3. 09 29. 24 35. 84 11. 15 9. 19 0. 82 1. 22 2. 42 0. 68

B． thuringiensis 2. 18 4. 75 34. 15 5. 09 10. 74 1. 24 6. 71 8. 92 2. 98 0. 80

B． vallismortis 4. 17 6. 13 23. 12 29. 69 10. 53 9. 22 0. 78 1. 14 2. 72 0. 79

B． vietnamensis 3. 93 2. 37 19. 24 46. 82 1. 27 11. 88 0. 41 0. 11 2. 22 0. 70

B． ginsengihumi 1. 61 2. 07 19. 92 33. 59 4. 70 35. 29 0. 59 0. 13 1. 96 0. 76

B． pantothenticus 5. 32 5. 73 9. 16 41. 32 4. 94 28. 89 0. 22 0. 17 2. 13 0. 76

B． vedderi 26. 14 4. 41 4. 48 31. 08 2. 07 25. 81 0. 14 0. 08 2. 27 0. 76
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图 2．基于脂肪酸生物标记特征指数的芽胞杆菌属系统发育聚类分析
Figure 2． Phylogeny analysis of the genus Bacillus based on feature indexes of fatty acid biomarkers．
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比值和 10 种参数可以进一步分为 5 个亚群。
第 II 群，定义为广温芽胞杆菌脂肪酸群。该群

的脂肪酸 15:0 iso /15:0 anteiso 比值小于 1. 5，比值
范围 0. 5 － 1. 5 (除了 B． oleronius 比值为 2. 09 之
外);17:0 iso /17:0 anteiso 比值小于 1. 8，范围0. 1 －
1. 8。该群种类主要脂肪酸为 15: 0 iso ( 15% －
41% )、15:0 anteiso (19% － 42% ) 和 17:0 anteiso
(2% － 22% )，都含有较高含量的 15:0 anteiso。此
外，16:0 iso (1. 05% － 10. 52% )、16:0 ( 1. 23% －
20. 37% )和 17:0 iso(0 － 12. 66% )，香农指数范围
1. 8 － 3. 29，均匀度指数范围 0. 55 － 0. 85。该群内
的芽胞杆菌基本好氧生长。适应于中性偏碱 pH 条
件下生长，pH 适宜生长众数范围 7 － 11。适应生长
温度范围较宽，为 5 － 50℃。耐盐性较差，平均耐盐
浓 度 为 4%。 该 群 包 含 了 40 个 种，即 B．
selenatarsenatis、B． shackletonii、B． fordii、B． fortis、B．
oleronius、B． murimartini、B． subtilis subsp． subtilis、
B． amyloliquefaciens、B． subtilis subsp． inaquosorum、
B． coagulaus、B． sonorensis、B． vallismortis、B． flexus、
B． subtilis、 B． subtilis subsp． spizizenii、 B．
beijingensis、B． aryabhattai、B． novalis、B． koreensis、
B． soli、B． bataviensis、B． globisporus、B． lentimorbus、
B． patagoniensis、B． licheniformis、B． decolorationis、
B． drentensis、 B． megaterium、 B．
psychrosaccharolyticus、B． luciferensis、B． marisflavi、B．
psychrotolerans、B． alkalitelluris、B． nealsonii、B．
alacalphilus、 B． okuhidensis、 B． fastidiosus、 B．
agaradhaerens、 B． cellulosilyticus、 B．
pseudalcaliphilus。该类群内的成员比较多，脂肪酸
生物标记差异性较大，因此可进一步再分为 4 个亚
群。

第 III 群，定义为嗜碱芽胞杆菌脂肪酸群。该群
的脂肪酸 15:0 iso /15:0 anteiso 比值小于 0. 6，比值
范围 0. 2 － 0. 6;17:0 iso /17:0 anteiso 比值小于 0. 5，
范围 0. 2 － 0. 5。该群种类主要脂肪酸为 15:0 iso
(8% － 16% )、15:0 anteiso (27% － 38% )和 16:0
(24% － 35% )，都含有较高含量的 15:0 anteiso。此
外，16:0 iso (2. 08% － 5. 9% )、17:0 iso (1. 27% －
4. 02% )和 17:0 anteiso(4. 47% － 9. 9% )，香农指数
范围 2. 43 － 2. 77，均匀度指数范围 0. 6 － 0. 88。该
群内的芽胞杆菌兼性厌氧生长。适应于碱性 pH 条
件下生长，pH 适宜生长众数范围为 8 － 11。适应生

长温度较窄，范围为 25 － 40℃。耐盐性较差，平均
耐盐浓度为 4%。该群包含 4 个种，即 B． nealsonii、
B． ruris、B． okhensis、B． galactosidilyticus 等。

第 IV 群，定义为嗜酸芽胞杆菌脂肪酸群。该群
的脂肪酸 15:0 iso /15:0 anteiso 比值小于 0. 5，比值
范围 0. 05 － 0. 5;17:0 iso /17:0 anteiso 比值小于
0. 8，范围 0 － 0. 8。该群种类主要脂肪酸为 15:0 iso
(3% － 21% )、15:0 anteiso (38% － 66% )和 17:0
anteiso ( 2% － 18% )，都含有较高含量 的 15: 0
anteiso。此外，16: 0 iso ( 1. 46% － 9. 35% )、16: 0
(1. 61% － 11. 08% )和 17:0 iso(0 － 6. 93% )，香农
指数范围 1. 66 － 2. 9，均匀度指数范围 0. 56 － 0. 76。
该群内的芽胞杆菌兼性好氧生长。适应于中性偏酸
pH 条件下生长，pH 适宜生长众数范围 4 － 7。适应
生长温度范围较宽，范围为 5 － 55℃。耐盐性较差，
平均耐盐浓度为 4%。该群包含 18 种，即 B．
acidicola、 B． macyae、 B． endophyticus、 B．
hemicellulosilyticus、B． atrophaeus、B． mojavensis、B．
circulans、B． vietnamensis、B． butanolivorans、B．
gelatini、B． humi、B． muralis、B． simplex、B．
acidiceler、B． acidiproducens、B． seohaeanensis、B．
kribbensis。根据 15:0 iso /15:0 anteiso 比值可进一步
分为 3 个亚群。

第 V 群，定义为嗜温芽胞杆菌脂肪酸群。该群
的脂肪酸 15:0 iso /15:0 anteiso 比值小于 0. 6，比值
范围 0. 1 － 0. 6;17:0 iso /17:0 anteiso 比值小于 0. 2，
范围 0. 08 － 0. 20。该群种类主要脂肪酸型为 15:0
iso(4% － 20% )、15:0 anteiso(30% － 42% )和 17:0
anteiso ( 25% － 36% )，都含有较高含量的 15: 0
anteiso。此外，16:0 iso ( 1. 61% － 26. 14% )、16:0
(2. 07% － 4. 41% )和 17:0 iso(2. 07% － 4. 7% )，香
农指数范围 1. 96 － 2. 27，均匀度指数均为 0. 76。该
群内的芽胞杆菌兼性好氧，适应于中性偏碱 pH 条
件下生长，pH 适宜生长众数范围 7 － 11。适应高温
生长，范围为 25 － 50℃。具有较强的耐盐性，平均
耐 盐 浓 度 为 10%。该 群 包 含 3 个 种，即 B．
ginsengihumi、B． pantothenticus 和 B． vedderi。

3 讨论

本研究利用脂肪酸微生物鉴定系统 ( Sherlock
MIS)检测了芽胞杆菌属 90 种 (亚种)的脂肪酸成

151



Bo Liu et al． / Acta Microbiologica Sinica(2014)54(2)

分，共检测到 29 个脂肪酸生物标记，其中，含量最高
的前 6 个脂肪酸生物标记即 16:0、16:0 iso、15:0
iso、15:0 anteiso、17:0 iso 和 17:0 anteiso 是芽胞杆
菌属脂肪酸分群的主要指标。16:0 是革兰氏阳性
细菌特征脂肪酸，15:0 iso 和 15:0 anteiso 是芽胞杆
菌分属特征脂肪酸，17:0 iso 和 17:0 anteiso 是芽胞
杆菌分种特征脂肪酸，15:0 iso /15:0 anteiso 比值是
芽胞杆菌分群特特征脂肪酸。芽胞杆菌脂肪酸的种
类和数量变动与其细胞生物学特性相关，Kaneda［21］

发现细菌细胞膜的流动性水平主要受支链脂肪酸
12(和 13)methyl C14:0 的影响。支链脂肪酸在细
菌分类学上具有重要的价值，它的组成和含量通常
可以作为一种分类标记。芽胞杆菌属脂肪酸大多为
支链饱和脂肪酸，其特征脂肪酸为 15:0 anteiso、15:
0 iso 和 17:0 anteiso。脂肪酸在微生物分类鉴定方
面具有广泛地应用，如邝玉斌等［31］通过气相色谱对
气相色谱对 10 种芽胞杆菌模式菌株，Diogo 等［32］发
现利用脂肪酸可以区分 Legionella 属大部分种类，
Whittaker 等［33］证明脂肪酸分析可以快速灵敏地鉴
定 Francisella tularensis。

通过大量统计分析实验，作者从芽胞杆菌脂肪
酸生物标记的数据中，选择了 6 个基础脂肪酸，构建
了 10 个脂肪酸生物标记统计量，组成芽胞杆菌脂肪
酸系统发育分析指标，即 16:0 iso、16:0、15:0 iso、
15:0 anteiso、17:0 iso、17:0 anteiso、15:0 iso /15:0
anteiso、17:0 iso /17:0 anteiso、脂肪酸生物标记的香
农指数(H')和均匀度指数( J)。其中，15:0 iso /15:
0 anteiso 代表芽胞杆菌属的分化［30］，17:0 iso 和 17:
0 anteiso 比值代表芽胞杆菌种的分化，脂肪酸生物
标记香农指数(H')用于平衡脂肪酸生物标记奇异
产生，脂肪酸生物标记均匀度指数( J)用于平衡脂
肪酸生物标记检测误差。利用以上 10 个脂肪酸参
数对芽胞杆菌属 90 种(亚种)进行聚类，可将芽胞
杆菌属分为 5 个脂肪酸群，即窄温芽胞杆菌脂肪酸
群、广温芽胞杆菌脂肪酸群、嗜碱芽胞杆菌脂肪酸
群、嗜酸芽胞杆菌脂肪酸群和嗜温芽胞杆菌脂肪酸
群，这些类群的划分，展示出了与芽胞杆菌生物学特
性相关的脂肪酸群系统发育的概况。

脂肪酸是微生物系统发育研究中的一个重要指
标，其 组 成 和 含 量 具 有 微 生 物 种 属 特 异 性。
Sasser［34］研究假单胞菌和其他一些具有相同表型的
纯培养物时，结果表明脂肪酸甲酯分析与 rRNA 及

rDNA 分析结果具有良好的一致性。Holmes 等［35］

通过脂肪酸组成来分析比较 Achromobacter 各菌株
间的关系，这种关系与全细胞蛋白电泳图谱分析、
DNA-DNA 及 rRNA-DNA 杂 交 结 果 一 致。
Kmpfer［30］研究结果表明，脂肪酸生物标记具有较
稳定的遗传性，很可能会成为芽胞杆菌属分类鉴定
的一种快速有效的手段。 Sikorski 等［36］ 研究 B．
simplex 在以色列“进化谷”中的系统发育关系，模拟
了进化谷的生态环境，分析结果证明微生物系统发
育包含多种脂肪酸成分、基因和细胞膜变化。
Ehrhardt 等［37］通过脂肪酸成分可以区分不同培养
上的蜡状芽胞杆菌的芽胞，表明脂肪酸分析是一种
研究芽胞杆菌营养条件系统发育的有效手段。以上
研究结果为芽胞杆菌属脂肪酸系统发育分析提供了
坚实的基础和可靠性。

窄温芽胞杆菌脂肪酸群中的脂肪酸 15:0 iso /
15:0 anteiso 比值大于 1. 5，特征脂肪酸为 17:0 iso
和 16: 0，这 与 Kmpfer［30］ 研 究 结 论 一 致。 B．
safensis、B． altitudinis 和 B． pumilus 3 种菌的脂肪酸
系统发育关系很近，本研究与 Satomi［38］和 Shivaji［39］

利用 16S rRNA 研究的结果一致，他们研究发现 B．
pumilus 的近缘种为 B． safensis 和 B． altitudinis，利
用 16S rRNA 序列难以将其分开，作者利用脂肪酸
系统发育能很好地将这 3 个种分开。B． cohnii 和
B． panaciterrae 的脂肪酸成分相似，系统发育亲缘关
系很近，这与 Kmpfer［30］报道结果一致。B． cibi、B．
indicus、B． badius、B． carboniphilus 聚为一个大分支，
很大的可能是因为同时含有一定量的 16:1 ω7c
alcohol 和 16: 1 ω11c。16: 1 ω7c alcohol 和 16: 1
ω11c 可能为特征性脂肪酸，目前未见文献报道这些
种的脂肪酸成分的可比较数据。球形芽胞杆菌、纺
锤形芽胞杆菌、B． odysseyi 和 B． massiliensis 的脂肪
酸类型相似，四者的亲缘关系也较相近［40 － 41］。B．
isronensi 和 B． decisifrondis 利用脂肪酸微生物鉴定
系统(Sherlock MIS)检测匹配为为球形芽胞杆菌，其
原因为该系统中没有这 2 个种的信息，推断这 2 种
可能与球形芽胞杆菌系统发育亲缘关系密切。
Shivaji 等［42］研究发现 B． isronensi 与球形芽胞杆菌
的亲缘关系很近，Zhang 等［43］证明 B． decisifrondis
与球形芽胞杆菌具有很高的亲缘关系，两人的研究
结果证明了本群的推断，这表明芽胞杆菌脂肪酸系
统发育分析的可靠性。 B． selenitireducens 与 B．
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isronensi 聚为一个分支，主要是根据两者的脂肪酸
生物标记指数非常相近。蜡状芽胞杆菌、苏云金芽
胞杆菌、蕈状芽胞杆菌和假蕈状芽胞杆菌的脂肪酸
成分与 Lawrence 等［44］、Kmpfer［30］、Kaneda［21，41］的
报道一致，含有高的 15:0 iso 和低量的 15:0 anteiso。
Nakamura and Jackson［45］研究证明蜡状芽胞杆菌与
蕈状芽胞杆菌及蜡状芽胞杆菌与苏云金芽胞杆菌的
DNA-DNA 同源性分别为 22% － 44% 和 59% －
69%。假蕈状芽胞杆菌可以通过脂肪酸生物标记
12:0 iso 和 13:0 anteiso 与蕈状芽胞杆菌区分开，通
过 12:0 iso、12:0、15:0 iso 和 16:0 与蜡状芽胞杆菌
区分开，这与 Nakamura［46］发表假蕈状芽胞杆菌时
的脂肪酸结果相同。尽管窄温芽胞杆菌脂肪酸群的
种类相互之间很难用 DNA 分子手段区分开，但是通
过脂肪酸组成可以快速且明显地将彼此区分开。
B． boroniphilus、B． panaciterrae 的脂肪酸组成与前
人［30，47］研究结果基本一致，B． lehensis 与其发表时
的原始文献中描述的不完全相同［48］。目前为止，未
见 B． horikoshi、B． siralis 和 B． niacini 脂肪酸相关
数据的文献报道。

广温芽胞杆菌脂肪酸群中的脂肪酸 15:0 iso /
15:0 anteiso 比值小于 1. 5，该群的特征脂肪酸为
17:0 anteiso 和 16:0。B． fortis、B． shackletonii 和 B．
fordii 皆与 B． oleronius 的脂肪酸成分与已知文献报
道基本一致，脂肪酸系统发育分析结果与 DNA 分子
系 统 发 育 分 析 结 果 基 本 一 致［49 － 50］， B．
selenatarsenatis 的 脂 肪 酸 与 原 始 文 献 有 一 定 差
异［51］，可能与测定条件有一定相关性。该群中的枯
草芽胞杆菌、解淀粉芽胞杆菌、B． sonorensis、B．
vallismortis 的脂肪酸成分与文献报道基本相同，在
系统发育上，用 DNA 和脂肪酸分析的结果一
致［4，30，52］。从形态特征、生理生化特征和 16S rRNA
分析结果，无法将上述芽胞杆菌与枯草芽胞杆菌相
互区分开，而通过脂肪酸分析能够轻易分开。B．
novalis、B． soli 和 B． bataviensis 脂 肪 酸 成 分 与
Heyrman 等［53］报道一致，它们 16S rRNA 相似性很
高(98%以上)，难以区分，但通过脂肪酸系统发育
可以 将 其 准 确 区 分 开。 B． globisporus 与 B．
lentimorbus 的脂肪酸类型相似，但是两者的 DNA 分
子亲缘关系相差较大，其原因值得进一步研究。本
群中 8 种菌 B． agaradhaerens、B． alacalphilus、B．
alkalitelluris、B． cellulosilyticus、B． fastidiosus、B．

nealsonii、B． okuhidensis、B． pseudalcaliphilus 的脂肪
酸系统发育分析，发现它们的亲缘关较近，聚为一个
分支。除了芽胞杆菌属的特征脂肪酸 (15:0 iso 和
15:0 anteiso) 外，16:0 脂肪酸含量较高 ( 10% －
21% )。16S rRNA 分析结果表明，它们之间的亲缘
关系 也 较 近［54］。本 群 中 B． alkalitelluris 和 B．
alacalphilus 的脂肪酸成分前人报道的一致［55］。目
前，未见该群中其他 6 种脂肪酸成分分析的报道。

嗜碱芽胞杆菌脂肪酸群中的脂肪酸 15:0 iso /
15:0 anteiso 比值小于 0. 6，该群的种类都含有高含
量的 16: 0，为该群的特征脂肪酸。 B． ruris、B．
niabensis、B． galactosidilyticus 的脂肪酸成分与前人
报道一致 Heyndrickx 等［56］。本文首次报道了 B．
okhensis 的脂肪酸成分。脂肪酸系统发育分析与
DNA 分子系统发育分析结果一致，表明它们与 B．
galactosidilyticus 的亲缘关系很近［57］。

嗜酸芽胞杆菌脂肪酸群中的脂肪酸 15:0 iso /
15:0 anteiso 比值小于 0. 5。B． muralis 与 B． simplex
的分子系统发育结果表明两者具有较近的亲缘关
系［58］，本群种类的脂肪酸系统发育分析结果与
DNA 分 子 系 统 发 育 分 析 结 果 完 全 一 致。 B．
kribbensis 和 B． acidiproducens 与文献［59 － 60］报道的脂
肪酸成分相同。B． mojavensis［61］和 B． atrophaeus［62］

是从枯草芽胞杆菌分化出来的种，根据脂肪酸类型
发现两者与枯草芽胞杆菌非同一种。目前，尚未见
B． macyae 脂肪酸数据的可比较报道。

嗜温芽胞杆菌脂肪酸群中的脂肪酸 15:0 iso /
15:0 anteiso 比值小于 0. 6。该群的种类都含有高含
量的 17: 0 anteiso，为 该 群 的 特 征 脂 肪 酸。 B．
pantothenticus 的脂肪酸含量及 15:0 iso /15:0 anteiso
比值与 Kmpfer［30］的结果一致。

脂肪酸系统发育分析与 16S rRNA 系统发育分
析具有互补性，一些用 16S rRNA 无法鉴定到种的
芽胞杆菌，可以通过脂肪酸鉴定加以区分，同时，16S
rRNA 分类的保守性和稳定性又补充了脂肪酸分类
的过于灵敏性和受环境影响的特性。通过本文研究
发现脂肪酸系统发育分析具有生物学意义可以弥补
16S rRNA 系统发育分析脱离生物学特性的缺陷。
刘波的《微生物脂肪酸生态学》［16］中比较分析了脂
肪酸与 16S rRNA 两种鉴定方法，结果表明，98%的
芽胞杆菌种类用脂肪酸鉴定结果与 16S rRNA 分子
鉴定结果相同，可以作为脂肪酸芽胞杆菌种类鉴定
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可以作为芽胞杆菌快速鉴定的方法，特别在 16S
rRNA 分子鉴定无法区别时，脂肪酸鉴定表现出其
的细胞脂肪酸组分及其含量的特异性。张晓霞
等［63］利用脂肪酸成分对不动杆菌进行鉴定，研究结
果表明脂肪酸鉴定结果和 16S rRNA 基因分析结果
一致，在种水平上利用 16S rRNA 基因系统发育分
析结果与脂肪酸组分分析的结果可互为补充，相互
印证。因此，脂肪酸生物标记成为芽胞杆菌系统发
育分析的重要指标，并且与芽胞杆菌的生物学特性
相关联，具有独特的优越性。
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Phylogeny of the genus Bacillus based on fatty acids
biomarkers
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Abstract:［Object］ The phylogenetic relationship of 90 species of the genus Bacillus was analyzed using fatty acid
biomarkers．［Methods］ Fatty acid biomarkers were detected by Microorganism Identification System (Sherlock MIS) with
gas chromatography (Agilent 7890 N，MIDI Inc．，Newark，DE) ． Based on the distribution characteristics of fatty acid，
10 parameters e． g． 16:0 iso，16:0，17:0 iso，17:0 anteiso，15:0 iso，15:0 anteiso，15:0 iso /15:0 anteiso，17:0 iso /
17:0 anteiso，diversity index (H) and evenness index ( J) were constructed to perform fatty acid phylogeny of the genus
Bacillus． ［Results］ In the 90 Bacillus species 29 fatty acid biomarkers were found with the carbon lengths ranging from 10
to 20． From statistical analysis，sum of relative percentage content of the 6 largest fatty acid biomarkers were 15:0
anteiso，15:0 iso，17:0 anteiso，16:0，17:0 iso and 16:0 iso． Among them，15:0 anteiso and 15:0 iso possessed high
content with fully distribution in all species tested． Of the biomarkers，17:0 anteiso，16:0，17:0 iso and 16:0 iso had
middle content，being not fully distributed，and the rest belonged to low content and not fully distributed． Ninety Bacillus
species were divided into five fatty acid groups，e． g． stenothermic group，eurithermophile group，alkaliphilic group，
acidophilus group and mesophilic group． The cluster analyses of phenetic classification and fatty acid classification were
further compared to find that both classification systems yielded an identical result． ［Conclusion］ Phylogenetic
classification system of the genus Bacillus using fatty acid biomarkers embraces Bacillus phylogeny with physiological and
biochemical charateristics． This fatty acid-based phylogenetic system may become a new system for classification．
Keywords: genus Bacillus，fatty acid biomarkers，phylogenetic analysis
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