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摘要：【目的】进一步了解兴义喀斯特洞穴可培养放线菌资源及产活性代谢产物的能力。【方法】选

取多种分离培养基，利用稀释直接涂布平板法对贵州黔西南兴义市多个喀斯特洞穴的土壤和岩石进行

可培养放线菌资源分离；利用三种发酵培养基对相关放线菌进行生物产物初筛。【结果】根据16S rRNA

基因序列的比对分析，将分离得到的251株放线菌分别归类到44个属，其中链霉菌属(Streptomyces)占

分离菌株的比例为24.30%，小单孢菌属(Micromonospora)占比11.95%，红球菌属(Rhodococcus)占比

9.16%，微杆菌属(Microbacterium)占比7.17%，诺卡氏菌属(Nocardia)占比6.37%，该五类放线菌为该

地区可培养放线菌的优势菌群。对70株细菌进行活性次级代谢产物筛选，其中35株放线菌对指示菌具

有抑制活性，且主要类群为链霉菌属和小单孢菌属。【结论】贵州兴义喀斯特洞穴中存在丰富多样的

放线菌类群，且蕴藏大量具有产生活性次级代谢产物能力的菌株，为医药产业提供潜力菌株资源，极

具进一步发掘和研究的价值。 
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喀斯特(Karst)是具有溶蚀力的水对可溶性岩

石进行化学溶蚀、流水侵蚀、冲蚀和塌陷等过程

综合作用形成的特殊地貌[1]。中国喀斯特地貌分

布广袤，发育强烈，其中以云贵高原尤为突出，

是世界上最大的喀斯特地貌区域之一[1]。喀斯特

洞穴作为喀斯特地貌特有组成部分之一，具有以

下特征：生境的不连续性、无光照、空气几乎恒

定无流动、湿度接近饱和、营养物质贫乏等，因

此，喀斯特洞穴被认为是一种极端的陆地生态系

统[2]。中国著名的喀斯特地貌区域分布于广西、

云南、贵州和四川等省(区)，同时也是喀斯特资

源最丰富的国家之一[3–4]，在贵州黔西南地区，分
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布了大量喀斯特洞穴资源，使该地区成为贵州省

重要的土壤贫瘠区域。喀斯特洞穴作为喀斯特地

貌重要组成部分，因其内部一系列环境特点(黑

暗，营养物质低等)而形成一个相对稳定的极端环

境[5]。而大量研究结果表明，喀斯特洞穴中的微

生物资源种类多样，尤其对放线菌资源多样性有

了新的认识。 

国内外研究表明，喀斯特洞穴中存在着丰富

的放线菌资源。1999 年，Groth 等针对蒂托巴斯

蒂罗洞穴的可培养放线菌类群进行探索研究，发

现 除 链 霉 菌 属 (Streptomyces) 和 诺 卡 氏 菌 属

(Nocardia) 外 ， 其 优 势 菌 群 还 包 括 短 杆 菌 属

(Brevibacterium)、拟无枝菌酸菌属(Amycolatopsis)

和 糖 丝 菌 属 (Saccharothrix) 等 稀 有 类 群 [6] 。   

2006 年，Ikner 等在研究了美国亚利桑那州的

Kartchner 国家地质公园中旅游洞穴中的可培养

微 生 物 多 样 性 ， 分 离 过 程 中 发 现 了 链 霉 菌 属

(Streptomyces)、红球菌属(Rhodococcus)、短小杆

菌 属 (Curtobacterium)和 库 克 氏 菌 属 (Kocuria)等

多种放线菌[7]。随后，Ortiz 等利用扩增子测序方

法对 Kartchner 洞穴的放线菌资源进行调查，发

现 链 霉 菌 属 (Streptomyces) 和 诺 卡 氏 菌 属

(Nocardia)为该洞穴主要放线菌类群[8]。Quintana

等在研究墨西哥纳艾卡水晶洞穴中的微生物多

样性过程中，发现放线菌普氏菌属(Prauserella)

在水晶表面和洞穴岩壁有分布，并且这些放线菌

在系统进化上表现出样品差异性[9]。此外，随着

近年来天然活性产物研究的底盘微生物种类越

发单一，研究者们对喀斯特环境等特殊生境放线

菌资源的研究不断深入，大量的天然活性产物被

发现，如 Cervimycin A–D、undecylprodigiosin、

cyclodysidin D、chaxalactin B、stylissazole B 和

gyrophoric acid 等[10–12]。因此，喀斯特环境中放

线菌资源值得进一步深入探索。 

当前，喀斯特洞穴放线菌群落组成的报道在

国内不多，尽管对喀斯特微生物代谢产物的研究

已有报道，但仍相对较少，因此，该方向的研究

前景广阔。本研究旨在了解贵州兴义地区喀斯特

洞穴中可培养放线菌的多样性及这些放线菌次

生代谢产物的活性，为促进洞穴和喀斯特生态学

与地质微生物学研究奠定一定的基础，同时为开

发具有应用潜力的放线菌资源提供物质基础。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

1.1.1  试验材料：通过三角采样法，于 2015 年    

8 月取自贵州省黔西南州布依族少数民族自治州

兴义市采集土壤和岩石样品，于 4 °C 冰箱保存备

用，具体样点及部分采样点信息如表 1 与图 1 所示。 

1.1.2  主要仪器：PCR 仪( BIO-RAD)、凝胶成像

仪 (GEL Logic200 Imaging System) 、 电 泳 仪

(BIO-RAD)。试剂：PCR 引物(捷瑞，上海)、DNA

聚合酶、制霉菌素等。 

1.1.3  分离培养基(g/L)：每种分离培养基加制霉

菌素 50 mg/L。 

(1) CC 培养基；(2) HP 培养基；(3) 察氏培养

基；(4) ISP 5 培养基；(5) R2A 培养基；(6) SC 培

养基；(7) T5 培养基；(8) Cl-Na-HCO3 培养基；    

(9) AV 培养基等的配制参照文献[13]。(10) 38#培

养基(g/L)[14]：酵母膏 4.0 g，葡萄糖 4.0 g，麦芽浸

膏 5.0 g，B 族复合维生素 1.0 mL，蒸馏水 1 L，

琼脂 15 g，pH 7.5。 
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表 1.  贵州省兴义市洞穴样点的样品信息 

Table 1.  Sampling information of karst caves from Xingyi, Guizhou 

Samples Coordinates Sample sites Characteristics T/°C 

XX5 E104°46′/N25°09′ Xiaotu Po (肖土坡) Dry soil  20  

XX8 Xiaotu Po (肖土坡) Dry rock 

XL2 E104°58′/N24°54′ Leng Dong (冷洞) Rock 19 

XL5 Leng Dong (冷洞) Soil 

XL7 Leng Dong (冷洞) Moist soil 

XS5 E104°47′/N25°9′ Shazhu Po (杀猪坡) Moist soil 20 

XS7 Shazhu Po (杀猪坡) Mixture (soil and rock) 

XG4 E104°47′/N25°9′ Guizi Dong (贵子洞) Mixture (soil and rock)  21 

XG10 Guizi Dong (贵子洞) Rock 

 

 
 

图 1.  样品采集现场的部分土壤、岩石形态 

Figure 1.  The soil and rock sample from collection place. 

 

(11) HV 培养基(g/L)[15]：腐殖酸 1.0 g (研碎加   

10 mL 0.2 mol/L NaOH 再研；过夜，加 500 mL 水

煮沸，离心，将 pH 值调至 7.5)，KCl 1.7 g，Na2HPO4    

0.5 g，MgSO4·7H2O 0.05 g，CaCl2 1.0 g，FeSO4·7H2O 

0.01 g，B 族复合维生素 1.0 mL，琼脂 15 g，pH 7.5。 

B 族复合维生素：VB1、VB2、VB3、VB5、

VB6、肌醇、对氨基苯甲酸各 0.5 mg/L，生物素      

0.25 mg/L。  

1.1.4  发酵培养基：RA(g/L)：可溶性淀粉 20 g (煮

沸溶解)，葡萄糖 10 g，麦芽糖 10 g，麦芽提取粉

10 g，玉米粉 5 g, CaCO3 2 g，pH 7.5。 

ISP 2(g/L)：葡萄糖 4 g，麦芽提取粉 10 g，酵

母提取粉 4 g，pH 7.5。 

AM3 (g/L)：可溶性淀粉 10 g(煮沸溶解)，大豆

粉 5 g，蛋白胨 15 g，甘油 10 g，CaCO3 2 g，pH 7.5。 

1.1.5  抗菌活性指示菌株：主要的抗菌指示菌有

肺炎克雷伯菌(Klebsiella pneunoniae)、大肠杆菌

(Escherichia coli) 、 粪 链 球 菌 (Enterococcus 

faecalis)、鲍曼不动杆菌(Acinetobacter baumannii)、

枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis)、耐甲氧西林金黄

色 葡 萄 球 菌 (Methicillin resistant Staphylococcus 

aureus) 、 多 耐 药 铜 绿 假 单 孢 菌 (Multiple-drug 

resistant Pseudomonas aeruginosa)和藤黄微球菌

(Micrococcus luteus)，上述指示菌株由中国科学院



1066 Wanqin Zhang et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2020, 60(6) 

actamicro@im.ac.cn 

南海海洋研究所提供。 

1.2  样品预处理 

不同类型喀斯特洞穴样品预处理方法参照文

献[16]。称取经过处理的不同类型 5 g 样品，加入

50 mL 无菌水制成 10–1 稀释度，180 r/min，2 h，

进行梯度稀释。选取适当释度进行涂布平板，28 °C 

培养 14 d。 

1.3  放线菌的分子生物学鉴定 

1.3.1  核酸提取：酶小量法[17]提取放线菌的 DNA。 

1.3.2  16S rRNA 基因的 PCR 扩增：通过细菌 16S 

rRNA 通用引物(27f/1492r[18])对 16S rRNA 基因进

行扩增，50 μL 反应体系与 PCR 扩增反应条件参

照文献[10]，PCR 产物的测序在上海生工进行。                               

1.3.3  基 因 序 的 比 对 分 析 ： 登 录 EzBioCloud 

(http://eztaxon-e.ezbiocloud.net/)网站，将上海生工

测序返回的 16S rRNA 基因序列进行比对分析其

相似性[19]。 

1.4  备选菌株活性粗提物制备 

将备选菌株活化，28 °C 培养，并制备种子液。

选用规格一致的 250 mL 三角瓶，装入 50 mL 发酵

培养基，将种子液接种到灭菌后的 3 种发酵培养

基中，28 °C、200 r/min 摇床振荡培养 7 d。发酵

上清与等体积丁酮混合超声萃取[20]，收集丁酮萃

取层，旋转蒸发仪 45 °C 减压浓缩，将粗提物用   

1 mL 甲醇溶解，4 °C 保存，备用。 

1.5  抗菌活性初筛 

配置 LB 固体培养基于 250 mL 三角瓶中，灭

菌。待培养基放冷至 45–50 °C，接入 50 μL 测试

细菌，摇匀，倒入平板。利用纸片法对相应的活

性粗提物进行活性初筛，将 30 μL 发酵粗提物滴

加于滤纸上，37 °C 培养过夜，观察结果。 

2  结果和分析 

2.1  兴义喀斯特洞穴可培养放线菌多样性 

8 份兴义地区喀斯特洞穴的环境样品共分离

得到 318 株放线菌，对去重复后的 251 株进行 16S 

rRNA 的基因序列测定并进行比对，共分离获得

161 株 不 同 放 线 菌 。 它 们 隶 属 于 放 线 菌 门

(Actinobacteria)的放线菌纲(Actinobacteria)的 11 个

目 22 个 科 44 个 属 ， 分 别 是 ： 马 杜 拉 菌 属

(Actinomadura)、壤球菌属(Agrococcus)、壤霉菌属

(Agromyces)、拟无枝菌属(Amycolatopsis)、节杆菌

属 (Arthrobacter) 、 芽 球 菌 属 (Blastococcus) 、

Brevibacterium、短链孢菌属(Catellatospora)、短

小 杆 菌 属 (Curtobacterium) 、 糖 霉 菌 属

(Glycomyces)、潮湿芽孢杆菌属(Humibacillus)、间

孢 囊 菌 属 (Intrasporangium) 、 居 白 蚁 菌 属

(Isoptericola) 、 姜 氏 菌 属 (Jiangella) 、 动 球 菌 属

(Kineococcus)、北里孢菌属(Kitasatospora)、考克

氏菌属(Kocuria)、韩国生工菌属(Kribbella)、伦茨

氏菌属(Lentzea)、大理石雕菌属(Marmoricola)、小

单 孢 菌 属 (Micromonospora) 、 小 月 菌 属

(Microlunatus)、微球菌属(Micrococcus)、微杆菌

属(Microbacterium)、分支杆菌(Mycobacterium)、

诺 卡 氏 菌 属 (Nocardia) 、 类 诺 卡 氏 菌 属

(Nocardioides)、拟诺卡氏菌属(Nocardiopsis)、野

野村菌属(Nonomuraea)、厄氏菌属(Oerskovia)、假

棒形 杆菌属 (Pseudoclavibacter)、原小 单孢菌 属

(Promicromonospora) 、 假 诺 卡 氏 菌 属

(Pseudonocardia) 、 Phytomonospora 、 红 球 菌 属

(Rhodococcus)、糖多孢菌属(Saccharopolyspora)、

斯塔堪布瑞德氏菌属(Stackebrandtia)、链霉菌属

(Streptomyces)、腾格尔菌属(Tenggerimyces)、地杆

菌属(Terrabacter)、威廉姆斯菌属(Williamsia)、疣

孢菌属(Verrucosispora) (如图 2 与表 2 所示)。 
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图 2.  喀斯特洞穴可培养放线菌类群系统发育树 

Figure 2.  The phylogenetic tree of culturable actinobacteria in the karst cave. Neighbour-joining phylogenetic tree 
showing the phylogenetic relationship of isolated strains based on 16S rRNA gene sequences. Bootstrap values 
expressed as percentages of 1000 replications. Chloroflexus aurantiacus (CP000909) was used as outgroup. 
 
 

 



1068 Wanqin Zhang et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2020, 60(6) 

actamicro@im.ac.cn 

 

表 2.  各属别放线菌种类及菌株数所占比例 

Table 2.  The distribution of different genus and 
strains 
Genus name Species Strains Ratio of all strains

Actinomadura 1 1 0.39 

Agrococcus 2 3 1.19 

Agromyces 7 12 4.78 

Arthrobacter 4 8 3.18 

Blastococcus 2 3 1.19 

Brevundimonas 1 1 0.39 

Catellatospora 3 4 1.59 

Curtobacterium 1 1 0.39 

Humibacillus 1 1 0.39 

Glycomyces 2 4 1.59 

Intrasporangium 1 1 0.39 

Isoptericola 3 5 1.99 

Jiangella 2 3 1.19 

Kineococcus 1 1 0.39 

Kitasatospora 1 1 0.39 

Kocuria 1 1 0.39 

Kribbella 5 8 3.18 

Lentzea 1 1 0.39 

Marmoricola 1 1 0.39 

Micromonospora 17 30 11.95 

Micrococcus 3 5 1.99 

Microbacterium 10 18 7.17 

Microlunatus 1 1 0.39 

Mycobacterium 2 4 1.59 

Micrococcus 1 1 0.39 

Nocardia 9 16 6.37 

Nocardioides 3 7 2.78 

Nocardiopsis 2 4 1.59 

Nonomuraea 3 5 1.99 

Oerskovia 1 1 0.39 

Pseudoclavibacter 1 1 0.39 

Pseudonocardia 1 1 0.39 

Promicromonospora 4 6 2.39 

Phytomonospora 1 1 0.39 

Rhodococcus 14 23 9.16 

Saccharopolyspora 1 1 0.39 

Stackebrandtia 1 1 0.39 

Streptomyces 42 61 24.30 

Tenggerimyces 1 1 0.39 

Terrabacter 1 1 0.39 

Williamsia 1 1 0.39 

Verrucosispora 1 1 0.39 

2.2  分离培养基对喀斯特洞穴放线菌资源分离

比较 

利用不同类型的 11 种分离培养基，对贵州喀

斯特 4 个洞穴可培养放线菌资源进行分离筛选，

其分离效果见图 3，多种分离培养基对洞穴放线菌

的分离效果表现出明显的差异，从分离培养基而

言，R2A、SC 和 HP 培养基分离效果较好，并拥

有较好的放线菌类群多样性。各分离培养基分离

的优势类群的差异较小，主要分离类群为链霉菌

属(Streptomyces)、小单孢菌属(Micromonospora)、

红球菌属(Rhodococcus)、诺卡氏菌属(Nocardia)和

类诺卡氏菌(Nocardioides)。 

2.3  可培养放线菌资源抗菌活性的初筛 

用 8 种革兰氏阴性指示菌，对分离获得的   

70 株放线菌进行抗菌活性筛选，抑菌实验表明有

35 株具有抑菌活性，其中，有 9 株放线菌对 5 种

指示菌都有抑菌活性，另外，AM3 培养基发酵效

果较好。在这些具有抗菌活性的放线菌菌株中，

其抗菌活性较强的菌株大多数都属于链霉菌属和

小单孢菌属，而链霉菌属和小单孢菌属又是该分

离培养的优势菌群，推测这些菌株具有产生最原

始的抗菌活性次级代谢产物的能力。因此，可以

从喀斯特洞穴中分离链霉菌和小单孢菌，发酵提

取其次生代谢产物，筛选具有新的、最原始的生

物活性物质。 

3  讨论 

本研究基于已有的洞穴微生物资源研究基

础，针对喀斯特洞穴这一种特殊的极端环境中可

培养放线菌资源多样性进行研究，选用不同分离

培养基对洞穴放线菌进行纯培养分离，同时，将
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分离样品在分离前进行合理的预处理，从一定意

义上提高了放线菌分离的出菌率，但由于喀斯特

洞穴环境的特殊性，对放线菌资源进行纯培养分

离的影响因素待继续探索和调查。 

喀斯特洞穴作为极端黑暗的陆地生态系统，

与人类的关联在史前时期就有所记载，洞穴和医

药的关系也很密切。人们利用洞穴中的矿物质和

特有的气候治病的史实在中外洞穴研究史中已

有报道[21–22]。在喀斯特洞穴环境中，有机碳营养

物质含量极低，洞穴中的微生物必须具备特殊的

代谢机制适应这样的极端环境。Wright 等通过对

新墨西哥州的龙舌兰洞穴系统中的细菌进行调

查，发现一株类芽孢杆菌(Paenibacillus sp. LC231)

具有很强的抗药性，对 18 种不同抗生素具有抗

药性能，包括达托霉素，达托霉素是被称作“最后

手段”的抗生素。新墨西哥州的龙舌兰洞穴系统与

世隔绝，这株“神奇”超级耐药菌是如何产的？有

研究者认为是该菌株与环境中多种抗生素反复

接触，进而进化出如此强大的抗药能力[23–25]。那

么，这类与世隔绝的喀斯特洞穴环境中如此之多

的抗生素是如何产生的呢？已有相关研究证实，

大量的产生活性天然产物的放线菌资源从喀斯

特洞穴环境中分离获得，其中，中国学者获得一

株能够产生吡喃萘醌类活性天然产物的链霉菌

Streptomyces sp. CC8-201，该菌是从重庆市附近

的洞穴中分离获得，Streptomyces sp. CC8-201 产

生的 Xiakemycin A 具有抗细菌、真菌活性，另外

还具有一定的细胞毒性，对多种肿瘤细胞具有杀

灭作用[26]。因此，喀斯特洞穴中众多的放线菌资

源为后期应用提供了可能[27]。 

喀斯特洞穴作为一种地下喀斯特地貌，其特

征是黑暗潮湿、相对恒定的温度和湿度、营养贫

瘠、相对封闭、受外界环境的影响极小，是极端

环境生态系统。因此，喀斯特洞穴中的生物保存 

 

 
 

图 3.  通过不同培养基类型筛选获得的放线菌多样性比较 

Figure 3.  Comparison of actinobacteria diversity bydifferent isolation medium. 
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表 3  35 株具有抑菌活性的放线菌分布情况 

Table 3  Antimicrobial activities of actinobacteria strains 

Strains 
Gram-staining negative bacteria Gram-staining positive bacteria 

EC AB KP MRPA EF BS ML MRSA 

Streptomyces abikoensis K10138 – – – – + – – –

Rhodococcus wratislaviensis K10168 – – – – + – – –

Streptomyces rectiviolaceus K10185 – – – – ++ – + + 

Micrococcus aloeverae K10093 – – – – – – + –

Streptomyces malachitospinus K10115 – – – – + – – –

Micromonospora aurantiaca K10092 – – – – – – – + 

Streptomyces hygroscopicus K10064 – – – – + – ++ – 

Streptomyces angustmycinicus K10065 – – – – + – ++ + 

Streptomyces peucetius K10130 – – – – – – – + 

Gordonia rhizosphera K20003  – – – – – – ++ – 

Streptomyces maoxianensis K10175 +++ + +++ +++ ++ ++ +++ +++ 

Microlunatus speluncae K10189 – – – +++ ++ – +++ –

Streptomyces violascens K20007 – – +++ +++ – – +++ –

Streptomyces yunnanensis K10121 +++ ++ +++ +++ ++ ++ +++ +++ 

Streptomyces anulatus KXTP10 +++ ++ +++ ++ ++ ++ +++ +++ 

Micromonospora palomenae K10136 – – – – – – – + 

Nocardioides aromaticivorans K58244 – – – – + – + + 

Williamsia muralis K69213 – – ++ – + – – –

Nonomuraea lactucae K10068  – – + + + – – –

Nonomuraea roseoviolacea K10070 – + – ++ – – – + 

Nocardia aurea K10002 + – + – ++ ++ ++ + 

Streptomyces cavernae K10008 – – ++ + + + + –

Nocardia neocaledoniensis K10112 – – + – + – – –

Streptomyces cirratus SYSU K10145 – – + – + – + –

Streptomyces malachitospinus K10077 – + – ++ ++ + ++ –

Streptomyces endophyticus KD2T11 + – + + ++ – + –

Streptomyces scopuliridis KA1119 + + – – + ++ – + 

Streptomyces peucetius K10010 ++ + – + – – + –

Streptomyces netropsis K10173 – + – – + + – –

Micromonospora kangleipakensis K10133 – – – + + + ++ –

Micromonospora echinofusca K10361 – + + + – ++ + –

Micromonospora citrea K10089 – + – + – – – + 

Micrococcus flavus KART04 – – – + + – ++ + 

Glycomyces algeriensis KA936 – – – + + – – + 

Streptomyces omiyaensis K10181 – + – – – – – –

AB: Acinetobacter baumannii, KP: Klebsiella pneunoniae, MRPA: Multiple-drug resistant Pseudomonas aeruginosa, EC: Escherichia 
coli, EF: Enterococcus faecalis, MRSA: Methicillin resistant Staphylococcus aureus, ML: Micrococcus luteus, BS: Bacillus subtilis. 
–: No activity; +: 6 mm<bacteriostatic diameters<10 mm; ++: 10 mm<bacteriostatic diameters<15 mm; +++: bacteriostatic 
diameters>15 mm. 
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了最原始的生理生化状态，从洞穴中发现的生物

极大地丰富了环境中的生物资源，微生物新种更

是在喀斯特洞穴中频繁被发现，极大地拓展了微

生物资源。朱海珍等推测，洞穴作为一种封闭独

立的生态系统，其理化性质相对稳定，通过比较

不同洞穴的微生物组能够评估特定因素对微生

物群落结构的影响，追踪小的环境波动造成的微

生物群落变化，研究洞穴历史演化以及演化过程

中微生物的作用[28]。另外，喀斯特洞穴微生物资

源，尤其是放线菌资源的次级代谢物的丰富性超

越我们的想象，而从喀斯特洞穴中发现更多的活

性菌株并进行详细的研究将为现代医药行业潜

在的新药提供物质基础。因此，我们应加强对喀

斯特洞穴这一特殊生境微生物类群的多样性研

究，尤其放线菌类群应成为后期研究研究重点。 
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Diversity and antibacterial activity of culturable actinobacteria 
in karst cave soil in Xingyi, Guizhou 

Wanqin Zhang1, Baozhu Fang2, Mingxian Han3, Shuai Li2, Lei Dong2, Hongchen Jiang3, 
Wenjun Li2* 
1 College of Biology and Chemistry, Xingyi Normal University for Nationalities, Xingyi 562400, Guizhou Province, China 
2 School of Life Sciences, Sun Yat-Sen University, Guangzhou 510275, Guangdong Province, China 
3 State Key Laboratory of Biogeology and Environmental Geology, China University of Geosciences, Wuhan 430074,  

Hubei Province, China 

Abstract: [Objective] To investigate the diversity of culturable actinobacteria of samples from karst cave in Xingyi 
county of Guizhou province and analyze their ability of production of secondary metabolites. [Methods] The 
spread plate method was used to obtain the diversity of culturable actinobacteria from different type karst cave 
samples (sediment and rock) with many kinds of media. Three ferments media were selected to detect the 
production of secondary metabolite compounds of these culturable actinobacteria. [Results] Through the 
comparative analysis based on 16S rRNA gene sequences similarities, we obtained a total of 251 isolates belonging 
to 44 genera, among of which the genera Streptomyces, Micromonospora, Rhodococcus, Microbacterium and 
Nocardia were the dominant actinobacterial group, and the proportion of them were 24.30%, 11.95%, 9.16%, 
7.17% and 6.37%, respectively. During the analysis of production of bioactivity of secondary metabolite 
compounds, 35 isolates showed the bioactivity to the indicator pathogen bacteria, among of which were main from 
the genera Streptomyces and Micromonospora. [Conclusion] The results indicated that there were richness 
actinobacterial resources in the karst cave niche in southwest of Guizhou, and much more isolates had the ability to 
produce secondary metabolite compounds, which would become potential species for the pharmaceutical industry, 
and hence it had the most value for further exploration and research. 

Keywords: karst cave, actinobacteria, biodiversity, secondary metabolite compounds 
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