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摘  要: 寡营养细菌是自然环境中特别是在寡营养环境中广泛分布的一种细菌, 对寡营

养生态环境起着至关重要的作用。近年来, 随着分子生物学技术的飞速发展, 寡营养细菌

开始被广泛深入的研究。其分离培养技术, 细菌形态特征, 在生态中的作用和应用是目前

微生物领域和环境科学领域的前沿课题, 本文对这几个方面近年来的研究状况进行了综

述, 并展望了未来的发展趋势。 
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Abstract: Oligotrophic bacteria are widely distributed in natural environments, especially in 
oligotrophic environments where they play an important role in biogeochemical cycling. Re-
cently, there have been an increased number of reports on oligotrophic bacteria due to applica-
tion of molecular techniques. Isolation and cultivation techniques of oligotrophic bacteria, 
their ecological function and applications are among the frontier research topics in the fields of 
microbiology and environmental science. Here we summarized the findings in these aspects 
and reviewd the future development trends. 
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1979 年 Kuznetsov 首次提出了寡营养细菌

(Oligotrophic bacteria)的概念, 并将其定义为首次

培养时可在含碳量 1−15 mg/L 的培养基中生长的

细菌, 同时把不能在富营养培养基上生长的寡营

养细菌称为专性寡营养细菌, 可同时在寡营养和

富营养培养基上生长的细菌称为兼性寡营养细

菌[1]。该类细菌主要分布于极端恶劣环境条件中, 

其个体微小, 一般可通过小于 0.45 μm 的滤膜, 

DNA 含量较低, 因而又被研究者们称为可滤过

性细菌[2](Filterable bacteria)、超微细菌[3] (Ultra-

microbacteria)或低核糖核酸细菌[4] (LNA bacteria)

等。由此可知, “寡营养细菌”是对能在特定环境条

件下生存的微生物的特定称呼, 而不同于微生物

分类学上的专业术语。不同的寡营养细菌可能在

系统发育树上分属于不同的进化分支[5]。 

1  寡营养细菌的分离和培养 

迄今为止, 已知的绝大多数寡营养细菌不能

用常规的实验室纯培养方法进行培养和研究, 而

只 能 通 过 显 微 镜 观 测 、 DGGE 、 Shortgun se-

quencing 和放射性标记等方法进行检测, 这就限

制了研究人员对于寡营养细菌的深入研究。这些

限制寡营养细菌分离和培养的因素可以被概括

为[6]: (1) 不能适应高营养的环境; (2) 不合适的

营养底物; (3) 缺少特别的生长维生素及生长因

子; (4) 生长抑制物质或者添加剂的存在; (5) 由

于临近细胞的作用而失活; (6) 对于有氧呼吸的

敏感或者对新的营养物质的敏感; (7) 溶解性噬

菌体的存在等。由于缺乏适当的纯培养方法, 研

究者对这类细菌的生理特性还知之甚少。为了深

入研究该类细菌, 人们对其培养方法进行了诸多

新的尝试和改进, 例如, 研究者通过延长培养时

间, 调节溶氧浓度和营养水平, 以及增加信号化

合物等方法来改进传统的培养方式。与此同时, 

研究者也尝试使用成分组成更贴近自然环境的

培养液来进行培养。 

目前实验室分离培养寡营养细菌的方法主要

有两种:  
一种是稀释培养基培养法, 该方法是将传统

培养方法中的培养基营养浓度进行一定倍数的

稀释(100−10 000 倍), 从而能达到寡营养条件, 

在此基础上可以增加底物的多样性以适应更多

种细菌的生长。这种方法最早由 Hattori 提出[7], 

利用这种方法分离寡营养细菌的范例有很多[8], 

但该方法主要适用于土壤中寡营养细菌的分离

培养。 

另 一种常用 方法是极 度稀释法 (Extinction 

dilution culturing methods) [9]。研究人员已经利用

这种方法成功的分离出了 Sphingomonas alasken-

sis 和 Cycloclasticus oligotrophus 等许多菌种。该

方法利用过滤或者高压蒸汽灭菌的海水将样品

进行稀释, 直到在每个培养管中都含有极少的微

生物, 且稀释液中不添加任何营养物质,  样品

置于 5 °C 黑暗中静置 6 到 12 个月, 经长时间静

置后该类寡营养细菌就可正常纯培养。这种从专

性寡营养到兼性寡营养的转换机理到目前为止

还不太清楚[10], 但是通过对新菌种的分离表明该

方法具有可重复性。 

以上述方法为基础, 研究人员进行了很多改

进和变化[11], 但其基本原理和流程并没有大的变

化。同时, 由于该类培养液中的细胞浓度通常低

于传统测定细菌生长技术的检测极限, 对于寡营

养细菌的分离培养还需要结合适当的检测方法。

现在主要的检测方法包括流式细胞仪检测、荧光

或电子显微镜检测和 FISH 等。研究方法的进步

促进了寡营养细菌的大量检出, 同时也证实了寡
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营养细菌是自然界中的优势菌种。 

2  寡营养细菌的生物学特征 

通过 16S rRNA(rDNA)基因克隆技术等分子

生物学方法分离获得了大量的寡营养细菌菌种, 

主要以 α-和 γ-变形细菌(α-和 γ-Proteobacteria)为

主, 另外还包括噬细胞菌属、黄杆菌属和拟杆菌

属等等。另外研究表明依靠培养 (培养 , Cul-

ture-dependent)的检测方法和非依靠培养(免培养, 

Culture-independent)的方法得出的寡营养细菌组

成结果往往有一定出入[12]。1979 年, Hirsch 等在

Dahlem 会议上首次介绍了典型的寡营养细菌特

性[13]: 细胞体积一般很小, 从而有很高的比表面

积; 代谢能量首先应用于营养物质的吸收, 特别

是在非生长时期; 对混合营养底物的吸收具有较

高的亲和力, 其营养传输系统具有低特异性的特

点, 并且在吸收后建立了营养储备; 生物合成和

营养吸收率保持一致; 能将各种营养物质作为

存储材料。Poindexter[14]把高亲和性的吸收系统

扩充为与营养吸收相结合的低能量激活系统 , 

即减少每次营养吸收需求的高效系统。许多研究

都表明, 寡营养细菌比富营养细菌有更灵活的

营养适应性, 可以利用更广泛的营养物质作为

底物。 

另外 Semenov[15] 总结了寡营养细菌的各种

定义及区分于其它细菌的物理特性, 提出了新的

寡营养细菌特性, 包括 3 个方面: (1) 拥有更有效

的吸收转运系统, 寡营养细菌生长动力学上有着

很低的 Ks 值, 在传输系统中则有着极低的 Km 值; 

(2) 经济有效的生长代谢能力, 如寡营养细菌可

以利用极少的能量来维持生存; (3) 其代谢途径

存在一个或多个“管理反应”(Master reaction)或叫

做“生长速率决定步骤”(Rate-determining steps), 

用以调节生长代谢的速率, 这些调节功能可以使

寡营养细菌更有效地利用能量。如表 1 所示, 寡

营养细菌 S. alaskensis 相对于典型富营养细菌 E. 

coli 对环境中的有机碳源利用效率更高。 

目 前 研 究 较 为 深 入 的 寡 营 养 细 菌 为

Sphingomonas alaskensis, 包括 RB2256, RB255, 
RB2510 和 AFO1。该菌种在环境中分布比较广泛, 
并且有能力成为环境营养循环特别是寡营养环

境物质循环的主要贡献者。许多关于寡营养细菌

的深层次研究都是以该菌种作为典型菌种来研

究[10,16], 并以此建立了寡营养细菌的一般特性数

据库。以下关于寡营养细菌分子层面的特征介绍

也主要以 S. alaskensis 为主。 
一般认为寡营养细菌由于体积较小则其基因

含量也相对较少[10], 已知 S. alaskensis 的基因组

为 3.1−3.2 Mb[17], 而 体 积 远 大 于 该 菌 的 细 菌

Prochlorococcus marinus, 基 因 含 量 却 只 有

1.8 Mb[18], 这表明基因组大小与细胞大小无直接

关系。而且这与寡营养细菌在面对压力和苛刻的

营养条件所做出的快速基因调控能力相一致。关

于核糖体的研究表明 S. alaskensis 的核糖体含量

相比于富营养细菌要少, 这与它含有单一 rRNA
操纵子相一致[19]。研究还发现核糖体在对数期可 

 
表 1  典型富营养细菌 E. coli 与寡营养细菌 S. alaskensis 在相同条件下对不同碳源的利用 
Table 1  Growth Comparison between typical copiotrophic bacterium E. coli and oligotrophic  

bacterium S. alaskensis on different carbon sources (30 °C 200 μg C/L) 
最大生长速率 

µmax (h−1) 
产量  

Cell (number/mL) 细菌 
Bacteria 

地表水可利用有机碳 AOC 葡萄糖 Glucose 地表水可利用有机碳 AOC 葡萄糖 Glucose 

S. alaskensis 0.40 0.25 6.34E+06 0.89E+06 

E. coli 0.14 0.32 0.92E+06 1.40E+06 
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达到每个细胞含量约为 2 000 个, 并且可以在对

数期后很快下降到 200 左右并保持该含量约 7 d, 

这就表明该类细菌具有快速变化的调节能力[1]。

Fegatella 等对 S. alaskensis 的饥饿研究表明 : 

S. alaskensis 在对数期和稳定期蛋白质数量变化

可达到 70 倍, 在饥饿时期的蛋白质增加和减少

变化调节最少也在 2 倍左右[9]。S. alaskensis 表现

出了和富营养细菌十分不同的饥饿反应, 并显示

出了面对饥饿时强大的基因调节能力。 

另外, 研究表明典型的寡营养细菌可以对多

种带来生存压力的环境条件和试剂具有抗性, 包

括高温、紫外线、过氧化氢和乙醇等[20], 但是对

洗涤剂则特别敏感。这说明该类细菌的细胞膜不

仅具有简单的物理防护作用, 对于其稳定性及抗

逆性也起到了重要的作用, 推测其抗逆机理可能

与非特异性的高效膜排出或膜消毒系统有关。 

关于寡营养细菌为何不能适应富营养环境而

富营养细菌又不能在寡营养环境中生长的问题, 

有许多研究人员对此进行了研究和讨论, 主要是

围绕两者的外部形态和内部对营养的吸收利用

系统的区别展开。Arthur [21]主要阐述了两种细菌

细胞对营养物质的吸收渗透作用的不同, 以及对

周围环境各种压力包括氧化自由基, 有毒底物的

抵抗能力以及随着外界营养环境的变化细胞内

部合成和调节能力不同等。同时, Federico 等[22]

直接对典型的富营养细菌 P. angustum S14 和寡营

养细菌 S. alaskensis RB2256 的物理特征和基因序

列进行了比较, 特别是有关于寡营养机制的基因

特征的研究, 初步确定了寡营养细菌适应寡营养

环境的分子机制, 进而建立了通过基因鉴定未知

细菌营养机制的模型。 

3  寡营养细菌的分布及其生态作用 

寡营养细菌种类极为丰富, 包括鞘细菌、假

单胞菌、弧菌、微环菌、柄细菌和节杆菌等。在

生物圈的各个层面, 从极端环境到常见的生态群

落, 到处可以见到寡营养细菌的分布。迄今为止, 

已有大量的寡营养细菌从不同的寡营养环境中

被分离出来, 包括海洋、沙漠[23]、湖泊、土壤、

饮用水和矿泉水、蒸馏水和高纯水等。研究人员

甚至在医院临床材料[10]及无菌药物生产车间[24]中

也发现有寡营养细菌的存在, 因此需要对于传统

的医疗器械的细菌检测方法及标准进行改进。在

这些被分离的细菌中, 有很多已被证实是所处环

境的优势菌种, 在生物地球化学循环中发挥着极

为重要的作用。 

寡营养细菌在自然界中是各种生态循环的重

要贡献者, 与自然界中的氮、碳、硫、磷和微量

元素铁等的循环关系密切, 在环境体系的自净过

程中具有非常重要的作用。寡营养条件下的生态

研究, 特别是微生物生态研究, 对生态环境起到

重要作用的寡营养物种的分离研究, 包括他们的

生态组成、竞争关系和微生物食物链情况等的研

究都已成为环境科学研究的热点。 

一方面, 寡营养细菌是寡营养环境中的各种

元素循环和生物化学反应的重要力量。Hashimoto

等[8]分离得到的反硝化细菌中寡营养细菌占到总

量的 74%, 表明寡营养细菌才是表土中主要的反

硝化力量, 并从中提取出了新的反硝化寡营养细

菌。苏俊峰[25]、Abdulldh[26]在各自的研究中分离

出了寡营养硝化细菌, 并且在一定条件下对其硝

化特性进行了研究。这些研究无不说明了寡营养

细菌在氮循环中的作用。Lee 等从多种环境样品

中提取出了 135 种可以进行反硝化作用的寡营细

菌, 并提出可以将部分菌种应用于施肥过量的

土地的修复[27]。另外还有寡营养硫酸盐还原菌

种 [28]等各种元素循环体系中的寡营养细菌的相

关报道。 

另一方面, 寡营养细菌在生长过程中对周围

环境的生态维持和改善也起到一定的作用。
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Naumoski[29]的研究表明兼性寡营养细菌对寡营

养湖泊营养特征的保持起着重要的作用。潘惠

霞等[23]从新疆古尔班通古特沙漠生物结皮下层

分离到一株寡营养细菌, 该细菌可以在生长过程

中分泌大量的黏多糖, 使得这种细菌周围的沙粒

结成皮层, 从而起到固沙和减缓土壤水分蒸发的

效果, 因此对沙漠环境的改善起到一定的作用。

与此同时, 寡营养细菌对邻近生物的生存具有促

进或抑制作用, 例如, Keshtacher-liebson 等[30]对寡

营养细菌 Halomonas sp.的研究表明, 该寡营养细

菌可以增加铁元素的溶解度从而促进藻类的生

长, 如果缺少了这种寡营养细菌, 当地的藻类会

因为缺少铁元素而被抑制生长。 

另外, 在环境中的很多污染物质都是以痕量

的形式存在, 在营养条件贫乏的条件下, 污染物

能否或者如何被寡营养细菌所降解是目前比较

空白而又亟待解决的问题。当然, 寡营养细菌对

于 人 类 的 生 产 生 活 也 有 一 定 的 不 利 影 响 ,  

Wainwright 等[31]对寡营养细菌的生物腐蚀作用进

行了综述, 由于寡营养细菌可以在营养极其稀少

的地带存活, 包括玻璃、金属和电子元件表面等, 

从而会对这些材料有着生物腐蚀和生物污染的

作用, 值得引起广泛的关注。 

由上可知寡营养细菌的生态作用非常广泛, 

涉及诸多方面, 但其研究都处在比较初步的探索

阶段, 对生态作用的机理和过程研究也不够细

致, 无法形成一个完整的数据系统。今后的研究

应当致力于将寡营养细菌在生态中的作用系统

化, 形成完善的生态作用结构框架, 以期为实践

中利用寡营养细菌改善生态环境提供有力的数

据和支持。 

4  寡营养细菌的应用研究现状 

4.1  对微污染水体的净化作用及其应用  
微污染是近年来才出现的水处理术语, 用以

表示水中所含的污染物种类多、性质复杂、相对

浓度较低时的情况, 一般的物理化学除污方法并

不适用。由于传统的微生物不能在低浓度营养条

件下正常生长, 而寡营养细菌仅需要很少的营养

便可以生存, 因此在微污染水体的净化处理过程

中寡营养细菌有着非常重要的应用前景。 

利用寡营养细菌处理微污染的主要原理是利

用寡营养细菌能够在微污染条件下生存并能利

用多种复杂有机物作为营养物质, 从而在其生长

的过程中将污染物质生物代谢转化为二氧化碳

和水, 最终实现净化水体的目的。相比于物理、

化学等处理工艺, 利用寡营养细菌处理工艺不仅

具有一般生物处理的优势, 另外还有成本低、效

率高、过程稳定等优点; 同时还能够利用多种营

养底物, 一次同时处理多种污染物或者复杂的混

合污染物, 能更好的适应特殊极端环境, 特别是

营养贫乏的环境。 

目前研究显示, 寡营养细菌可以对多种低浓

度有机或无机污染物进行降解, 例如, Shigenori

等 [32]从土壤中分离得到了可降解四氯乙烯的

寡 营 养 细 菌 ; Ohta 等 [33] 对 稻 田 中 分 离 出 的

Sphingomonas oligophenolica sp. nov. 菌种的研究

发现, 该菌种可以降解低含量的苯酚; 扈玉婷[34]

从没有被芳烃污染的新疆天池水样中分离到了

一株能够以蒽、菲、苾做为唯一碳源和能源的菌

株。由此可知, 寡营养细菌中含有降解多种难降

解有机物的基因和相应的酶, 只要能够筛选并得

到合适的混合菌种, 就能够利用寡营养细菌治理

微污染及各类混合污染。 

夏辉[35]、田兴华等[36]分别利用寡营养细菌对

微污染水体进行了净化研究, 结果一致表明寡营

养细菌可对微污染水体中的 COD 和 TOC 有很

好的去除率, 处理后的水质有了明显提高。并对

富营养细菌 FY99-01 和寡营养细菌 Y11 对微污染

水体的净化作用进行了对比, 发现虽然 FY99-01
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针对污染严重的水体具有很强的净化能力, 但是

对微污染的净化作用不强, 和实验中提取出的寡

营养细菌 Y11 相比还存在着明显的差距。这就充

分证明了寡营养细菌在微污染处理中的优势和

应用前景。Xiao 等[37]关于微污染的降解也提出了

采用寡营养细菌的方法, 并且指出其方法可以有

效的去除有机物质和氨氮。另外还有关于寡营养

细菌生物燃料电池的研究[38], 该研究在处理污水

的同时, 还可以产生能源。 

目前国内在微污染水处理技术方面还处于起

步阶段, 各种工艺参数也尚未成熟。此外单纯的

生物法在运行中或多或少也会带入其他对人体

有影响的代谢产物和微生物。如果能够成功解决

以上问题并获得能降解各类相应水体污染的菌

剂, 此方法在水处理中将会有非常广泛的应用。 

4.2  寡营养细菌作为污染检测工具 

随着世界范围内污染情况的加剧, 对污染情

况的检测及评估也就成为治理污染的首要任务。

检测评估污染情况主要有两种方法: 一种是化学

方法, 该方法迅速且精确, 但要求昂贵的设备投

入及专业的技术人员操作, 这对于该方法的大范

围推广及应用不利, 且该方法只能检测单一的污

染物质, 对于复杂的污染情况很难准确评估; 另

一种方法则是依靠生物学方法来检测评估, 该方

法不受设备和技术人员的限制, 可以大范围推

广, 而寡营养细菌由于其特殊的生物学特征及营

养要求成为了一种非常优良的污染检测工具。 

利用寡营养细菌作为检测工具的主要原理是

利用寡营养细菌的特殊性质及其与周围环境的

特殊关系, 包括: (1) 能适应营养极其贫乏的环境

和其它极端环境的特性; (2) 在寡营养环境下易

生长而在富营养环境下反而无法生长的特性 ; 

(3) 对特殊元素或物质的敏感性等。该方法的优

点主要包括: 成本低、无需任何化学或其它添加

剂、不需要复杂的前处理过程、可以对复杂的样

品特性进行综合的检测等。而该方法的不足主要

包括: 寡营养细菌的检测不同于一般细菌的检测

方法, 具有一定的技术要求和仪器要求, 这可能

是一般机构和单位所不具备的。寡营养细菌的生

长周期比较长, 这就使得有些检测的时间也会延

长。另外对该方法的研究整体上还很不成熟, 大

范围的应用还缺乏完善的技术体系, 这也是限制

寡营养细菌作为检测工具的主要原因。 

目前该类检测方法主要包括以下几种:  

(1) 作为无菌 环境的检 测工具。 Nagarkar

等 [24]对无菌药物生产车间的干净房间进行了传

统介质检测和寡营养细菌检测的比较, 结果表明

传统检测为零的环境中仍存在着寡营养细菌, 在

这些环境中寡营养细菌比其他细菌在数量上更

占优势, 由此, 他建议寡营养细菌作为无菌药物

生产车间的一种检测工具更实用和有意义。由于

寡营养细菌不仅对低营养条件有很高的适应性, 

而且对过氧化氢、乙醇、高温、紫外线等试剂及

环境条件也具有极高适应性。所以不仅在无菌生

产车间, 对于临床材料等其它无菌要求的材料

和地点的检测也都可以将其作为无菌的检测标

志物。 

(2) 作 为 湖 泊 营 养 状 态 的 检 测 标 志 物 。

Naumoski[29]的研究表明溶解性的可生物降解的

有机物含量和寡营养细菌的数量有着很好的相

关性。随着水体污染的加剧, 尤其是水体富营养

化范围的不断扩大, 水环境中的寡营养细菌在菌

体数量上处于劣势, 通过检测污染水体中的寡营

养细菌数量及质量, 可以作为环境污染评价及湖

泊营养状态的检测标志。 

(3) 作为重金属污染的检测工具。Tada[39]对

几 种 寡 营 养 细 菌 的 研 究 发 现 S. paucimobilis 

KPS01、Burkholderia cepacia KPC01 和 KPC02

对金属元素特别敏感, 可作为检测评价重金属毒

性的工具, 该检测方法成本低、易于操作, 检测
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线可达到 10−8 mol/L, 但是该方法的用时较长, 一

般耗时 4 d 时间且需要一定的操作技术。 
当然, 目前仍有很多因素限制了寡营养细菌

的广泛应用: 由于绝大部分寡营养细菌不能采用

一般的实验条件培养研究或者在研究中性状会

发生改变, 所以对此类细菌的应用研究本身受到

限制; 对现有分离得到的寡营养细菌的研究还停

留在理论和实验阶段, 距离实际应用还缺乏必要

的运行参数和数据库作支撑; 另外寡营养细菌生

长种群密度较小, 相应的应用菌剂难以大量发酵

生产等。 

4.3  寡营养细菌活性物质的研究 

随着抗生素及新型生物药剂的不断推陈出

新, 微生物活性代谢产物已成为生产药物的重要

来源, 至今已在微生物中发现了约 50 000 多种天

然产物, 其中近 6 000 种是抗生素, 由此可见来

自微生物的各种活性产物对于人类疾病防治及

新药研发具有极为重要的作用。由于寡营养环境

的特殊性及多样性, 寡营养细菌发展出了独特的

营养吸收方式, 随之也产生了大量新型的生物代

谢活性物质, 如抗冻物质、抗紫外辐射物质、抗

肿瘤物质、抗菌物质及多种活性酶等, 这些活性

物质对于生物的免疫保护及生理调节具有重要

意义。王秀丽等[40]从南极超微细菌 ANT52 中提

取得到的膜蛋白和脂多糖能够显著提高黑鲷的

非 特 异 性 免 疫 功 能 ;  钱 国 英 [ 4 1 ] 从 超 微 细 菌

Glaciecolapofaris 中提取得到的蛋白多糖能够促

进动物生长并增强其非特异性免疫的功能。当然, 

也有一些寡营养细菌具有多种抗生素抗性, 在一

定条件下抗生素抗性相关的基因可能因遗传物

质转移机制在致病菌中进行转移, 从而使得一些

致病菌也具有抗生素抗性, 这将对于疾病的防治

及传播控制产生极大的威胁。已知寡营养细菌

Klebsiella pneumoniae MB45 对于甲氧苄啶、磺胺

甲基异恶唑、青霉素、庆大霉素、乙基西梭霉素、

托普霉素、氯霉素和头孢噻肟等抗菌药物具有明

显的抗性, 研究人员对该细菌中抗性相关基因

dfrA30 定位并进行了深入研究(图 1)[42] , 另外,  

 

 
图 1  蛋白 DFR 与甲氧苄啶结合位点示意图。 

Fig. 1  Cartoon representation of the TMP binding site on DFR 
注: DfrA30 是基于 Mycobacterium avium Dfr (PDB ID: 2W3V) 晶体结构的模型. 活性片段为红色, 两个突变氨基酸残基为洋

红色, 其他的氨基酸残基为黄色. 甲氧苄啶为图中绿色棍状模型. 
Note: DfrA30 is modeled based on the crystal structure of Mycobacterium avium Dfr (PDB ID: 2W3V). Residues forming the active 
pocket of Dfr are shown in red, and the two residues that are mutated in DfrA30 are in magenta. The remaining residues are shown in 
yellow. TMP is shown in stick representation and coloured green. 
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Jang 等 [43]的研究还发现寡营养细菌 Bacillus 
vallismortis 1A 具有抗霉菌活性, 从而能够帮助

红椒抵抗植物流行病。 

寡营养细菌中所含有的活性物质成分具有非

常广泛的生物活性和作用, 在防治疾病及新药研

发方面具有极为广阔的前景。但是, 由于微生物

活性物质的筛选及分离技术不成熟、起步较晚、

与国外差距很大, 同时该类研究周期长、见效慢、

产业化水平很低。在此, 我们要加强对于寡营养

细菌中特殊基因及活性物质的筛选及利用研究, 

深入研究其结构与功能之间的关系, 阐明其作用

机理, 为临床及生产应用奠定基础。同时, 还应

当加大对于该类研究的资金和科研力量的投入, 

加快其产业化进程。 

5  展望 

目前, 对于寡营养细菌的研究虽然较多, 但

范围广且不深入, 其中对于寡营养细菌和富营养

细菌的特征及其两者的本质区别还有待进一步

研究。同时, 目前常用的分离培养方法还具有很

大的局限性, 很大一部分寡营养细菌仍然不能得

到分离培养, 更为普遍有效的培养方法有待于进

一步探索。 

现代分子生物学研究表明, 人类已经获得纯

培养的微生物仅占微生物总量的 0.1%不到, 在环

境体系尤其是极端环境条件下未培养微生物的

多样性使得微生物类群中保存了大量的未知功

能的新基因[44], 寡营养细菌作为未培养微生物的

一种, 其未知功能基因的多样性及特殊性尤其值

得我们关注。利用分子生物学技术分离培养寡营

养细菌并对其新基因进行定位及功能注释, 进而

通过过生物改造以期获得可在环境污染治理中

实际应用的超级工程菌是一条值得探索的道路。

当然, 对于寡营养细菌在生态环境中的特殊作用

及其实际应用的研究还处于初步阶段, 距离投入

生产应用还有很多技术难点和理论问题需要解

决, 在此仍需要加大对于该领域的资金投入及科

研力量的倾斜。  
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