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专论与综述  
 
 

就我国放线菌系统学研究而言, 面临的形势是已取得了一定的成绩(发表新物种的论

文数量在国际同行中位居前列), 同时存在的问题不少(研究层次较低、原始创新较少)。当

前, 虽然我们在某些放线菌类群的研究方面暂时处于领先地位, 但如何继承和发展阎逊

初、阮继生、刘志恒、姜成林等老一辈放线菌系统学家开创的事业, 如何提升我国放线菌

分类方法和分类体系理论水平, 促进我国放线菌系统学研究理论和实践的全面进步, 任

务十分艰巨。 
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摘  要: 放线菌系统学是以实现对放线菌进行分类、鉴定、命名为目标的基础学科, 因此

它是放线菌资源研究和开发利用的重要理论基础。自 20 世纪 50 年代起, 我国放线菌系统

学的奠基人阎逊初院士及同事们就开创了我国放线菌系统学的研究, 经过近六十年、几代

人的艰苦努力 , 我国放线菌系统学工作者在国际微生物系统学权威杂志 (International 

Journal of Systematics and Evolutionary of Microbiology, IJSEM)发表的有关放线菌新分类

单元的论文数量连续十年排名稳居前列, 部分学者在国际上发表的某些改良的分类技术

和新修订的分类系统等为国际同行所广泛采用, 这些均标志着我国放线菌系统学研究在

国际上已成为微生物系统学界的一支重要力量。本文全面介绍了我国放线菌系统学研究

的发展历程, 同时对其发展现状给予理性分析, 并就未来发展方向进行了展望。 
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Abstract: Actinobacterial systematics is the theoretical basis for the research and development 
of actinobacterial resources, and has become an independent subject, which includes actino-
bacterial classification, identification and nomenclature. Academician Shun-Chu Yan and his 
colleagues initiated actinobacterial systematics research in China since the 1950’s. With the 
efforts by several generations for over 60 years, Chinese scientists have published many new 
taxa in the past 10 years in International Journal of Systematics and Evolutionary of Microbi-
ology, one of the top level journals in this field. Some new taxonomic technology and also the 
newly updated classification system done by some Chinese scientists have been adopted and 
cited; all these reflect that Chinese research teams on actinobacterial systematics have become 
an indispensable reference in the world of microbial systematics. This review will comprehen-
sively introduce the origins and early history of Chinese actinobacterial systematics, analyse 
its present status, and also give its future directions. 
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放线菌(Actinobacteria)是一类极其重要的

微生物资源, 已被广泛应用于工、农、医药、

食品、环境治理、能源再生等领域。放线菌系

统学(Actinobacterial systematics)因继承了原核

微生物系统学的功能而成为放线菌资源研究和

开发利用的重要理论基础。放线菌系统学是以

实现对放线菌进行分类、鉴定、命名为目标的

基础学科, 分类是通过对分类对象相似和差异

特征的分析, 将微生物归类于以物种进化关系

为框架的分类系统中, 重点在于分类系统的构

建与优化; 鉴定则是根据关键特征的比较来确

定微生物在分类系统中位置(已知或未知分类

地位)的方法体系; 而命名则是根据国际细菌命

名法则对微生物进行便于学界交流的种属名确

定, 同时获得其在分类系统中的层级目录(门、

纲、科等)。《国家中长期科学和技术发展规划

纲要(2006−2020 年)》要实现的八大目标中就包

含新药创制, 而放线菌是新药创制中极其重要

的药源微生物, 已经并将继续为新药创制提供

丰富的资源。据统计, 从放线菌发现的生物活

性物质已经超过 13 700 余种, 占已发现天然活

性物质(33 500 种)的 40%以上[1]; 但目前临床

和农业上使用的 150 多种抗生素, 2/3 来自放线

菌 [2], 可以说放线菌对人类健康做出的贡献是

难以估量的。无数实践经验表明, 开展放线菌

系统学研究, 对于搞清楚新分离野生菌株或新

发现活性菌株的精确分类地位, 指导其抗菌活

性和产酶活性筛选, 次级代谢产物分离和发现, 
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以及各种功能基因、功能基因组资源的勘探研

究等均具有积极的现实意义; 同时, 还对深入

理解某些特殊放线菌类群之间的系统进化关

系, 或构建产某类生物活性物质的工业生产菌

株的代谢网络模型, 进而为其生物工程改造奠

定理论基础[3−4]。 

1  国际放线菌系统学发展简史 

纵观国际放线菌系统学研究的历史不难发

现, 无论是放线菌的首次发现, 到随后放线菌各

种分类方法及不同分类体系的建立, 各种新放线

菌资源的陆续发现及其分类地位的确定, 在 20

世纪 90 年代前基本上是欧、美、日科学家为绝

对主导。国际上最早描述放线菌的学者是德国科

学家 Cohn (1875), 他自人泪腺感染病灶中分离到

一株丝状病原菌—链丝菌(Streptothrix)。而后 Harz 

(1877)建立了放线菌属(Actinomyces)。然而对放

线菌系统学做出最为突出贡献的是 1880 年创建

的美国新泽西农业试验站(New Jersey Agricul- 

tural Experiment Station)及其发展起来的 Rutgers

大学微生物研究所。1916 年前后, Waksman 在该

校研究土壤微生物时, 首次把一些微小真菌或丝

状细菌称之为“放线菌”(Actinomycetes), 并详细

描述了这些微生物。二次大战期间, 由于青霉素

的应用刺激了抗生素的研究。1942 年, Waksman

及其同事们从放线菌的链霉菌中发现了链霉素, 

并在 1952 年获得诺贝尔奖, 从而推动了放线菌

研究在全世界的兴起。在五六十年代, 放线菌资

源及抗生素的研究与开发达到高潮, 随之放线

菌分类也全面展开。1961 年 Waksman 出版了他

的名著《放线菌的属和种分类鉴定及描述》[5], 从

此放线菌系统学开始形成。前苏联的 Krasilnikov

及其同事们对放线菌系统学的发展也做出了杰

出的贡献。这个时期的放线菌系统学可以称之

为经典分类, 分类依据主要是形态、培养和生

理 生 化特征。1964 年始 , Waksman 的接班人

Lechevalier 夫妇及其同事们进行了放线菌的化学

分类, 并在 1971 年发表了主要依据化学指征的

分类系统[6]。整个 70 年代, 化学分类在各国放线

菌分类实验室得到推广, 这是化学分类年代。随

后计算机技术辅助的数值分类方法使得大量且

信息繁杂的表观特征综合应用于微生物分类。

1983 年 Williams 等[7]利用数值分类对放线菌的链

霉菌及相关菌进行了大量的研究, 为理清链霉菌

混乱的分类系统做出了贡献。同一时代, Woese

和 Stackebrandt 根 据 16S rRNA 相 似 性 , 

DNA-rRNA 杂交和 DNA-DNA 杂交的结果, 构建

了放线菌与其他微生物之间的系统发育树。结果

表明, 放线菌作为高(G+C) mol%、革兰氏阳性(G+)

细菌的一个分支, 与芽孢杆菌属、乳酸杆菌属、

链球菌属、梭菌属构成的梭状菌分支有着共同的

起 源 , 从 此 放 线 菌 系统 学 进 入了 分 子 分类 时   

代[8−11]。随着分子生物学和核酸测序技术的发展, 

这种基于放线菌分子特征的分类正在成为放线

菌分类学研究的主要方法[12]。现代的放线菌分类

方法学, 是以系统发育学研究为基础, 将表型分

类(形态和生理生化特征等)、化学分类和分子分

类等各种信息综合考虑, 来确定菌株的分类地

位的多相分类学(Polyphasic taxonomy)[12]。1989

年出版的《伯杰氏系统细菌学手册》[13](Bergey’s 

Manual of Systematic Bacteriology)对放线菌的系

统分类地位做出了科学的阐述, 按照该手册的

观点放线菌应划入原核生物界(Prokaryota), 厚

壁 菌 门 (Phylum Firmicutes), 分 枝 菌 纲 (Class 

Thallobacteria), 放 线 菌 目 (Order Actinomy-

cetales); 1997 年 , Stackebrandt 等 [14] 通 过 对   

16S rRNA 基因序列分析 , 提出了放线细菌纲

(Class Actinobacteria)这一分类等级的分类系统。

在 2001 年出版的《伯杰氏系统细菌学手册》(第

二 版 ) 前 言 和 路 线 图 中 又 将 放 线 菌 这 一 高 
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(G+C) mol%含量的革兰氏阳性细菌类群确定为

放线菌门(Phylum Actinobacteria)[15]。随后加拿大

的 Gao 和 Gupta 又提供了最直接的证据证明放

线菌应该作为独立的门存在, 他们发现在细胞

色素氧化酶 1 亚基 (Cox1)、CTP 合成酶以及谷

氨酰 tRNA 合成酶 (GluRS) 3 个蛋白基因中存在

着放线菌特异的插入或缺失序列, 可以明显将

其与其它细菌区分开[16]。2009 年, 职晓阳等扩

大了放线菌的研究范围, 并基于 16S rRNA 基因

和特征性核苷酸对现行的放线菌分类系统进行

了全面的更新和修订[17]。2012 年 5 月, 《伯杰

氏系统细菌学手册》第二版第五卷由 Springer

出版社正式出版[18]。该书涉及到放线菌门的 6

个纲, 23 个目, 53 个科, 230 个属的有效描述。其

中关于放线菌的系统分类框架主要是基于 1997

年德国的 Stackebrandt 等提出的放线菌分类系统
[14]和 2009 年职晓阳等新修订的分类系统[17]。 

2  我国放线菌系统学研究历史 

我国的放线菌系统学研究始于 20 世纪 50

年代 , 以中国科学院微生物研究所为主 , 随后

国内很多大学和科研机构陆续开展放线菌资源

及系统学方面的研究。通过我国放线菌分类学

研究的奠基人——阎逊初先生及其随后的阮继

生、刘志恒、姜成林等几代人近 60 余年的不懈

努力, 我国放线菌研究从无到有、从有到强, 现

在已经建立了实力较为雄厚、梯队较为完备的

科研队伍, 在国际学术界有了一定的地位[19]。 

2.1  第一阶段——经典分类的学习和建立时

期(1953−1980) 

新中国成立初期, 急需发展抗生素产业, 面

临封锁, 自主开发资源和建立科研生产体系是

紧迫的任务。有关抗生素主要产生者——放线菌

的研究在我国当时尚属空白, 中国科学院决定

开展有关研究。刚从国外归国不久的阎逊初先生

为了国家的需要, 毅然放弃了熟悉的真菌学研

究, 1953 年起转向研究放线菌。当时的中国科学

院菌种保藏委员会为此专门设立了放线菌研究

组, 投入较大的人力和财力, 从采集土壤标本分

离放线菌开始积累菌种资源, 同时广泛收集有

关文献资料。阎逊初先生带领的团队在 50−60

年代, 先后翻译出版过多部科学译著。其中有

《细菌和放线菌的鉴定》、《放线菌及其抗生素

分类鉴定指南》、《土壤微生物学分析技术手册》、

《土壤微生物学》等权威性著作, 为我国抗生素

的筛选、放线菌分类研究及资源开发利用提供了

宝贵的文献资料[19−20]。在此期间, 阎逊初还培养

了数十名放线菌分类的专家, 其中就包括 1961

年从前苏联留学归国的阮继生先生和后来加入

阎逊初课题组的刘志恒先生, 以及来自云南大

学云南省微生物研究所的姜成林先生。 

在放线菌分类组同志的共同努力下, 中国

科学院微生物研究所很快建立了放线菌经典分

类研究的相关实验平台, 在此期间国内所发表

的放线菌分类学论文, 基本上都出自中国科学

院微生物研究所。尤其是 1975 年, 在阎逊初先

生领导下, 放线菌分类组组织编写了我国第一

部分类学著作——《链霉菌鉴定手册》[22]。该

书按链霉菌各类群的特点, 将国内外已报道的

产生抗生素的链霉菌的资料汇集在一起, 提出

以形态和培养特征为主, 生理生化特性为辅的

分类原则, 将千余种链霉菌划分为 12 个类群。

阎逊初提出的这个链霉菌分类鉴定系统, 有助

于在当时条件下较便利地鉴定链霉菌, 曾在国

内被普遍采用, 为抗生素、酶制剂等生物活性

物质的筛选发挥了积极的作用, 使寻找有用菌

株的工作得以更有效地开展。1977 年, 阮继生

先生根据其在河北大学、辽宁大学等地讲授放

线菌分类 学的讲稿 的基础上 , 编撰并出 版了

《放线菌分类基础》, 介绍了当时放线菌 32 个
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属 的 特 点 及 其 本 人 对 分 类 和 鉴 定 方 法 的 见   

解[21]。以上这些成果均使得中国科学院微生物

研究所成为我国放线菌分类学的研究中心。几

十年中, 从国内各大院校、科研机构或企业来

此进修和合作研究的人员从未间断[19−20]。 

2.2  第二阶段——化学分类的学习和建立时

期(1981−1990) 

80 年代, 阎逊初领导的放线菌分类研究组, 

扩大对放线菌目新种属的研究。在经典分类的

基础上, 吸收当代国际上被分类学者所普遍接

受的化学分类指标, 着重进行了放线菌属级分

类单位的系统研究。他们除使用光学显微镜和

生理生化试验等常规方法外, 还使用电子显微

技术、超薄切片技术、全细胞和胞壁的氨基酸

和糖组分分析、DNA 的(G+C) mol%测定等化学

和分子生物学技术, 经过大量分析, 研究了从我

国土壤中分离的放线菌材料和国外有关典型菌

株后, 发现并建立了形态学和化学特征均区别

于放线菌目中已有的 60 多个属的 3 个新属: 小

链孢菌属、类链霉菌属和异壁放线菌属。3 个新

的放线菌分类单位的发现与建立, 不仅表明我

国放线菌分类学研究已接近国际水平, 也丰富

了放线菌分类学的研究内容。这 3 个新属先后

在《微生物学报》上发表后, 引起了国内外学者

的普遍关注。美国瓦克斯曼微生物所出版的放线

菌杂志上转载了小链孢菌属的详细摘要。1988

年出版的英国著名放线菌分类学家 Goodfellow

等编著的放线菌生物技术专著中, 引证了他的

有关我国一些放线菌新种、新属的描述。美、英、

德、法、日等国的一些菌种保藏机构也先后收藏

了这 3 个新属的典型菌株[19−20]。 

在此期间, 阮继生先生于 1981 年 9 月以博

士后的身份应邀到美国瓦克斯曼微生物研究所

Lechevalier 夫妇教授实验室进行合作研究。

Lechevalier 夫妇由于开创了放线菌化学分类研

究而享誉全球。在近一年半的时间里, 他全面

系统地掌握了化学分类的各项技术, 如磷酸类

脂、甲基萘醌、枝菌酸等的分析方法。通过化

学分类研究, 发现原定种名为东方诺卡氏菌等

8 个典型菌株的菌体内没有枝菌酸, 而诺卡氏

菌属应该有枝菌酸。这一发现成了无枝菌酸属

及拟无枝菌酸属两个新属建立的最初依据。这

项研究后来以美、德、中三个国家的科学家联

名发表[23]。据文献资料, 这是国内科学家参与

并有单位属名, 且发表在国际公认的最权威分

类学期刊——国际细菌系统学杂志(Int. J. Syst. 

Bacteriol, IJSB)上的最早记录。 

阮继生先生 1983 年 3 月从美国返回后, 他

所领导的稀有放线菌分类研究组集中精力投入

到放线菌化学分类的研究中。他们以诺卡氏菌

为对象建立了磷酸类脂分析方法; 以游动放线

菌科各属菌及诺卡氏菌为对象建立了甲基萘醌

的分析方法; 同时也开展了西双版纳弗兰克氏

菌调查、分离和分类研究。经过三年多的努力, 

在国内初步建成了放线菌化学分类方法, 并成

功将化学分类指征, 如细胞壁化学组分、磷酸

类脂、甲基萘醌、枝菌酸等用于诺卡氏菌科、

游动放线菌科及弗兰克氏菌的分类之中。磷酸

类脂、甲基萘醌能准确地区分同为细胞壁 I 型

的链霉菌属与类诺卡氏菌属, 解决了这两个属

多年按形态不易区分的难题; 游动放线菌等 31

个属的甲基萘醌结果系国内首次报道, 其中有

些属的结果在国外也尚无记载; 明确了弗兰克

氏菌属化学分类指征的特点 , 其细胞壁为 III

型, 糖型有 D、C 及 E, 磷脂类型为 I 型。这些

方法的建立及应用改变了以前单纯依靠形态分

类 , 使国内的放线菌分类水平从表观(形态)深

入到细胞水平 , 提高了分类水平 , 缩小了我国

与先进国家化学分类的差距[21]。 

与此同时, 在中国科学院微生物研究所放
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线菌分类组的指导和帮助下, 国内从事放线菌

分类的单位越来越多, 主要包括云南大学、河

北大学、四川大学、辽宁大学、广西农学院、

中国医学科学院医学生物技术研究所、中国科

学院林业土壤研究所(现为中国科学院沈阳应

用生态研究所)、山西省微生物所、四川抗生素

研究所、福建省微生物所等。 

2.3  第三阶段——分子分类的学习和建立时

期(1991−2000) 

在 80 年代末及 90 年代初期, 中国科学院

微生物研究所的放线菌分类组又把分类重点放

在 RNA 或 DNA 序列分析技术的攻关上, 他们

将形态、化学分类指征及分子分类技术相结合, 

对云南地区不同环境下的诺卡氏菌形放线菌、

游动放线菌、马杜拉放线菌、嗜盐碱放线菌及

共生固氮弗兰克氏菌进行了分类研究。通过全

组人员同心协力, 取得了较为理想的结果: (1) 

完成了弗兰克氏菌 DNA-DNA 杂交实验, 获得

了弗兰克氏菌新基因种 [Actinomycetes, 1991, 

2(3): 86−88], 拟诺卡氏菌属(11 个种)及无枝酸

菌属及其相关菌株的限制性酶切片段长度多态

型 性 (RFLP) 数 据 [Actinomycetes, 1992, 3(3): 

51−54]; (2) 掌握了 23S rRNA 序列分析技术, 

并依据 23S rRNA 5′末端序列区分析链霉菌属、

小单孢菌属、无枝酸菌属及糖单孢菌属不同属

的种。这种用形态、化学分类指征与 23S rRNA

序列分析相结合分属种的做法, 当时在国内微

生物分类学中尚属首次报道[Int. J. Syst. Bacte-

riol., 1994, 44(3): 704−707; 微生物学报, 1994, 

34(3): 241−244]; (3) 依据 16S−23S rRNA 间隔

区大小与序列区分“种”, 发现了国际公认的伊

拉克放线多孢菌与嗜盐拟诺卡氏菌两个新种 , 

这些新种均被载入《伯杰氏系统细菌学手册》

第二版中; (4) 用 16S−23S rRNA 间隔区鉴定弗

兰克氏菌, 为国际弗兰克氏菌定种难题的解决

提 供 了 新 设 想 [ 微 生 物 学 报 , 1996, 36(2): 

155−157]。 

在此期间, 云南大学的姜成林、徐丽华等

分别开展了嗜热、嗜酸、嗜冷、嗜盐碱等极端

环境放线菌分类学研究; 河北大学的宋尚直、

张利平等分别开展的嗜盐碱放线菌、弗兰克氏

菌以及链孢囊放线菌分类研究; 四川抗生素研

究所胡润茂等开展了游动放线菌等稀有放线菌

的分类研究; 福建微生物研究所程元荣等开展

了小单孢菌资源及分类研究; 中国科学院沈阳

应用生态研究所在弗兰克氏菌的多样性及分类

研究方面均取得积极进展。 

本阶段的代表性成果体现在:  

(1) 首次承担国家自然科学基金委重大项

目: 在中国科学院微生物研究所阮继生先生和

云南大学云南省微生物所姜成林先生共同倡议

和京沪同行的共同努力下, 1990 年 4 月论证通

过了国家自然科学基金委微生物学科第一个重

大项目——“云南放线菌生态分布及其资源前

期开发”。这是我国对一个省的微生物资源进行

大规模研究与开发的第一个——也是迄今为止

唯一的一个重大计划, 是我国放线菌资源研究

历史上的一个重要里程碑[21]。 

(2) 发表中国学者在国内完成的、并得到国

际承认的放线菌新属 2 个, 新种 10 个: 90 年代

以前, 我国学者尽管在《微生物学报》等国内

核心期刊上发表了若干个放线菌的新属, 但由

于种种原因 , 未被国际承认; 或有的学者在国

外工作期间同国外同行共同发表过新属, 但产

权不属于国内。在完成国家基金重大项目“云南

放线菌生态分布及其资源前期开发”过程中, 姜

成林等于 1991 年在国际公认的权威分类学期

刊 IJSB 上发表了完全由中国学者在国内进行的

研究, 并第一个得到国际承认的放线菌新属——

双孢放线菌属(Actinobispora)[24](2002 年被再分
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类); 随后 1993 年四川抗生素研究所的胡润茂

等发表了第二个得到国际承认的放线菌新属—

—游动四孢菌属(Planotetraspora)[25]。1997 年日

本出版的《放线菌图鉴》收录了这两个新属。在

此期间, 国内学者作为通讯作者单位在 IJSB 上发

表放线菌新物种的论文包括: 云南大学云南省微

生物研究所的姜成林 6 个新种(Actinobispora 

yunnanensis, Actinobispora alaniniphila, 
Actinobispora aurantiaca, Actinobispora 
xinjiangensis, Saccharomonospora xinjiangensis, 
Streptomyces thermogriseus), 中国科学院微生

物 研 究 所 的 阮 继 生 2 个 新 种 (Nocardiopsis 

halophila, Actinopolyspora iraqiensis), 刘志恒 1

个新种(Saccharopolyspora spinosporotrichia), 四

川抗生素研究所胡润茂 1 个新种(Planotetraspora 

mira), 大连轻工业学院(现为大连工业大学)的李

宪臻 1 个新种(Streptomyces cellulolyticus)。 

(3) 出版放线菌分类相关专著 3 部: 1990 年

阮继生、刘志恒、梁丽糯、杨德成主编的《放线

菌研究及应用》[26], 它从理论和具体操作方面介

绍了细胞壁化学组分、磷酸类脂、甲基萘醌、

DNA 碱基、16S RNA 寡核苷酸序列分析及

DNA-DNA、DNA-rRNA 分子杂交、蛋白质凝胶

电泳分析、免疫学、数值分类、生态学、放线菌

噬菌体、人畜放线菌病诊断与治疗、共生固氮弗

兰克氏菌和放线菌资源开发与利用, 以及普及

和提高我国放线菌分类学的专业书籍; 1992 年

出版的阎逊初编著的《放线菌的分类与鉴定》[27]

是一部汇集了国内外有关放线菌传统分类学研

究成果的百余万字的巨著。书中对当时发表的

60 多个属和近 2 000 种放线菌种进行了分类学

描述, 从而成为当时我国放线菌分类学研究的

重要文献和必备参考书; 1995 年, 姜成林、徐丽

华与许宗雄合著的《放线菌分类学》[28]是一本当

时最新颖、最全面系统的放线菌分类学专著, 该

书的中心是讨论现代放线菌分类的原理, 以分

子分类为主, 利用 90 年代的最新成果阐述分子

分类的原理和方法, 可以运用于分子生态、生物

进化诸方面, 而且各论部分增加了 90 年代国内

外发表的放线菌新属。以上这些专著的正式出版

对于推动国内放线菌资源与系统学研究, 促进

放线菌学科的发展和人才队伍的培养均取得积

极效果, 也成了国内从事放线菌资源研究的科

研人员、教师和研究生必备参考书。 

3  我国放线菌系统学研究的现状 

我国放线菌系统学经过近半世纪的发展已

有较好的基础, 尤其是在阎逊初、阮继生的带领

和指导下培养了一大批放线菌系统学继承人。在

世纪交替之际, 国内又形成了以刘志恒、姜成

林、陶天申、张月琴、徐丽华、张利平等新一梯

队的带头人, 在此期间所形成的我国放线菌系

统学较为强大的研究队伍, 推动着我国放线菌

系统学事业的进一步发展, 一批批中青年放线

菌系统学优秀人才脱颖而出。另一方面, 近几年

国家对微生物资源科学研究及基础平台建设的

实质性投入, 使我国放线菌系统学又进入了一

个崭新时期, 并在国际上产生了重要影响。 

与此同时, 我国放线菌系统学研究的对象

已从过去研究比较多的普通土壤、水体逐渐扩展

到盐碱湖泊、沙漠、热泉、高海拔地区和地下层、

干旱强紫外辐射地区、动植物微环境、海洋、极

地等生境, 尤其是近十年在各种极端环境、植物

内生、海洋放线菌等几个领域形成了亮点和特

色。近十余年来, 我国在以上特殊生境下的放线

菌系统研究领域取得了令世人瞩目的成就。主要

体现在以下几个方面:  

(1) 发现放线菌新分类单元的数量大幅增加 

自新中国成立以来, 我国微生物科技工作

者发现了很多新科、新属、新种, 遗憾的是绝大

多数新名称或新组合只是在中文期刊上发表 , 
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并没有得到国际上的认可, 而且也没有得到很好

地收集和保藏[29]。近 10 年来这种被动局面已发

生彻底地改变, 中国微生物资源、尤其是放线菌

系统学实力在国际上已成为名副其实的大国和

强国[30]。以前日本、西方国家是发现放线菌新物

种的大国, 后来韩国进入前三名。近十年来我国

发现的微生物、尤其是放线菌新分类单元的数量

已迅速增加, 现在已连续数年处于前列甚至于世

界第一的国际地位。如图 1 所统计的 2003−2012

十年间, 在国际公认的分类学最权威期刊 IJSEM

杂志上发表的放线菌新物种的情况分析, 就是一

个很好的例证。十年来, 全世界共在 IJSEM 上发

表放线菌新物种 1 023 个, 其中中国发表 256 个, 

韩国 177 个, 日本 142 个, 德国 100 个(图 1); 国

际上发表放线菌新物种的前五个机构分别是 : 

中国云南大学、中国科学院微生物研究所、韩国

生命工学研究院(KRIBB)、日本技术评价研究所

生物资源中心(NITE/NBRC)、韩国济州国立大学

校(Cheju National University)(表 1)。就中国而言, 

这十年发表放线菌新物种最多的单位是云南大

学云南省微生物研究所(共发表 104 个, 占全国

的 41%), 其次是中国科学院微生物研究所(共发

表 51 个, 占全国的 20%), 国内其他单位发表的

总和为 101 个, 占 39% (其中作为通讯作者单位

或第一作者单位发表放线菌新物种超过 4 个的单

位有: 中国科学院南海海洋研究所, 国家海洋局

第三研究所, 中国热带农业科学院热带生物技术

研究所, 中国医学科学院生物技术研究所, 北京

理工大学, 广东省微生物研究所, 新疆农科院微

生物应用研究所, 南京农业大学, 武汉大学, 西

北农林科技大学, 塔里木大学等; 另外有 1−3 个

新物种发表的单位有 20 余家, 可见国内单位从

事放线菌资源及系统学研究之多)(图 2)。 

2007 年 10 月 7−10 日在德国 Goslar 市召开

的第十一届世界培养物保藏联盟大会上, WFCC 

 

图 1  2003−2012 年世界放线菌发表数量分布情况 
Fig. 1  The distribution for the new taxa of Actinobac- 
teria published in the world in the years of 2003−2012  
Note: The former digit for each is the species number, while 
the latter is the proportion occupied in the world. 

 

表 1  2003−2012 年放线菌发表的主要机构 
Table 1  The main institutions published most new 

Actinobacteria taxa in the world in the years of 
2003−2012 

Institute Quantity Country 

YIM 104 China 

IMCAS 51 China 

KIRBB 51 Korea 

NITE 42 Japan 

Cheju National University 33 Korea 

 

图 2  2003−2012 年中国放线菌发表数量分布情况 
Fig. 2  The distribution for the new taxa of Actino- 
bacteria published in China in the years of 2003−2012  
Note: The former digit for each is the species number, while 
the latter is the proportion occupied in China. 
 
主席 D. Smith 博士将斯克尔曼奖授予云南大学

的李文均博士, 以表彰他在微生物分类学、尤其

是在极端环境下的放线菌系统学方面的突出成

就。2011 年 5 月 22 日“伯杰氏国际微生物系统

学学会(BISMiS)成立大会”闭幕式上, 伯杰氏基



1868 微生物学通报 Microbiol. China 2013, Vol.40, No.10 

  

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

金会主席 Michael Goodfellow 教授宣布, 我国

著名放线菌系统分类学家、中国科学院微生物

研究所阮继生教授和刘志恒教授获得了伯杰氏

基金会颁发的“伯杰氏奖章”, 以奖励他们对微

生物系统学的卓越贡献。国际上知名的放线菌

系统学家德国菌种保藏中心(DSMZ)的前主任

Erko Stackebrandt 教授和英国 Newcastle 大学的

Michael Goodfellow 教授等均对中国近些年放

线菌系统学的研究成就表示高度的赞赏, 这些

充分说明我国放线菌系统学研究的发展已引起

世人的关注。 

近些年来, 为了纪念那些曾为我国放线菌

系统学学科建设、人才培养等做出过突出贡献

的老前辈, 以阎逊初先生、阮继生先生、刘志

恒先生、姜成林先生等命名的放线菌新属级及

以上分类单元先后被提议并均在 IJSEM 杂志上

生效发表[30−39]。 

(2) 研究方法与技术的不断创新 

同国外一样, 我国的放线菌系统学研究也

是建立在经典分类学的基础上发展起来的。但遗

憾的是, 传统的分类方法与技术我国建树很少。

例 如 : 细 胞 壁 组 成 的 分 析 、 脂 肪 酸 分 析 、

DNA-DNA 分子杂交等。近几年, 我国研究者在

研究思路、方法与技术等方面的创新也得到国际

同行的认可[29]。 

放线菌是微生物的一大类群。由于产生各种

有应用价值的抗生素一直受到人们的注重, 大

量新物种被发掘, 其分类系统也不断被修改与

创建。近十余年来, 国际上一直使用的放线菌分

类系统是由权威系统分类学家 Stackebrandt 等[14]

建立的。该系统已由 1997 年的 95 个属扩展到

2009 年的 219 个属, 相应的 16S rRNA 基因序列

信息极大地扩充了 GenBank 等核酸数据库。这

种基因序列数据的剧增必定对其特征性核苷酸

数据产生影响。经过系统的比较研究, 职晓阳等

发现从 1997 年到现在原特征性核苷酸数据已有

约 207 个位点发生了变化[17], 于是应用相应的

生物信息学方法完成了 2 600 多条放线菌 16S 

rRNA 基因序列特征性核苷酸数据的更新; 通过

全面的系统发育分析(包括基因组多基因序列分

析), 他们提出了放线菌门各高级分类单元系统

进化的新思路, 并对各高级分类单元进行了较

为全面的描述; 对一些尚未能明确分类地位或

者经分析后发现有问题的类群进行了重新定位

和修订, 最后建议 2 个新亚目、4 个新科[17]。 

此外 , 近些年来 , 我国放线菌系统学研究

的方法与技术正在不断地提高与完善, 相应的

分析与测试仪器等硬件条件也有所改善。同时, 

国内还建立了针对多方面需要的鉴定以及快速

检测技术, 有的已被使用。例如, 云南大学唐蜀

昆等先后发展了细胞壁氨基酸、糖组分定量分

析 方 法 [40] 和 细 胞 膜 复 杂 醌 组 分 的 定 量 检 测

APPI-LC-MS 新方法 [36], 以及职晓阳等针对链

单孢放线菌属(Streptomonospora)和多孢放线菌

属(Actinopolyspora)的 PCR 快速鉴别手段[41−42]。

中国热带农业科学院热带生物技术研究所洪葵

课题组建立的针对疣孢菌属(Verrucosispora)的

PCR 快速鉴别手段[43]。中国科学院微生物研究

所黄英课题组利用多基因串联方法对链霉菌分

类鉴定系统的完善[44−46]。 

2011 年, 由中国科学院微生物研究所阮继

生、黄英作为主编出版的《放线菌快速鉴定与

系统分类》一书, 对稀有放线菌进行属的识别, 

DNA 探针快速鉴定属, 放线菌分类研究入门与

DNA 多位点序列、极端放线菌、植物内生放线

菌与海洋放线菌资源的分布与分离进行了介

绍, 对目前国际放线菌系统分类的新成果, 科、

属、种均有详细介绍。该书对发展和提高我国

的放线菌分类水平, 并促进我国放线菌资源的

开发有促进作用[47]。 
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(3) 部分放线菌类群或种类研究水平的领

先地位 

正是由于我国拥有一大批优秀的放线菌系

统学研究人员的努力和国家研究经费的投入 , 

放线菌一些类群或种类的系统学研究水平已处

于国际先进水平或领先地位。例如, 云南大学

李文均课题组在嗜盐放线菌系统学方面, 由于

其在嗜盐放线菌分离方法的突破[48], 近十年课

题组所发表的嗜 /耐盐放线菌新物种就占同期

全世界发表的总数的 80%以上, 如目前全球报

道的近 50 余个拟诺卡氏菌科的新物种, 有近一

半 出 自 该 团 队 ; 而 其 中 的 链 单 孢 菌 属

(Streptomonospora)[49], 5 个生效发表种全部出

自该研究团队 [49−52]; 目前全球报道的植物内

生放线菌新物种 , 有一半以上出自该团队的

成果 [53−54]。当然, 还有国内其它学者建立的新

方法与技术等。例如, 中国医学科学院医药生

物技术研究所张月琴、余利岩课题组近几年通

过建立的利用脂肪酸快速鉴别系统, 并结合活

性筛选, 发现了 10 余个产生活性物质稀有放线

菌新种和 2 个新属[55−56]。中国科学院微生物研

究所黄英课题组在链霉菌新物种的发现以及多

基因系统学分析平台的贡献[44−46]等, 这些例证

既充分表明了我国放线菌系统学研究的广度与

深度, 又进一步显示了我们的放线菌系统学研

究水平在国际上所处的重要地位。 

2007 年, 为了进一步推动我国放线菌系统

学的持续发展 , 推动学科队伍建设, 使放线菌

系统学更好的为放线菌资源开发利用服务, 由

云南大学和中国科学院微生物研究所徐丽华、

李文均、刘志恒、姜成林等组织国内的相关同

行出版了《放线菌系统学——原理、方法及实

践》一书, 他们利用作者和国际同行的最新研

究成果 , 以分子系统学为重点 , 全面论述现代

放线菌系统分类学的发展简史、基本原理、分

类系统, 介绍目、科、属和每个属有效发表的

种及其原始文献; 并根据作者长期从事放线菌

分类研究和教学所取得的新进展和新经验, 结

合我国的国情, 详细论述放线菌分类程序和实

验方法。另外, 他们还对放线菌分类学存在的

问题及值得研究的问题进行了探讨[57]。  

鉴于我们微生物工作者在放线菌系统学研

究所取得 的突出成 就 , 我 国武 汉大学的 陶天

申、中国科学院微生物研究所的刘志恒、黄英, 

中国农业大学的陈文峰以及云南大学的李文

均、崔晓龙、唐蜀昆、职晓阳均受邀请参加撰

写《伯杰氏系统细菌学手册》(第二版第 5 卷)

中的相关章节[18]。该卷全部为国内外放线菌系

统学研究的最新成果, 全世界共有 125 位专家

参与编撰, 我国占 8 位。 

4  放线菌系统学发展趋势 

放线菌系统学同其他微生物学科一样, 也

面临着众多的挑战和难得的机遇。目前通过纯

培养手段认识并能分离到的微生物只占自然界

总量的约 1%, 也就是说绝大多数在自然环境中

发挥着重要作用的, 包括放线菌在内的微生物

还未能通过“纯培养”方法分离出来。对“未培

养”放线菌的研究具有巨大的潜力, 新型放线菌

物种的分离、培养和分类研究仍然是放线菌系

统学家未来的艰巨任务。由于多学科的交叉与

渗透, 放线菌系统学发展的未来趋势主要包括

以下三个方面:  

(1) 多相分类体系的完善与新分类指征的

探索 

确定放线菌的分类地位及其进化关系, 仅

依赖少量的信息是难以实现的。放线菌系统学研

究需从表观型、系统发育和基因组多方面的信息

对其进行全面分析, 这些数据的积累不仅是为

了将其进行分类与鉴定, 更重要的是提供更丰
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富的信息, 便于不同的使用者摘取其中所需的

内容, 便于开展深入的研究与应用。但在多相分

类鉴定体系趋于成熟的前提下, 针对某些类群, 

特殊指征所起到分类功能的突显也相当重要。例

如革兰氏阳性细菌中肽聚糖肽桥类型、分枝杆菌

中的枝菌酸等的分类学功能应进一步强调。 

(2) 组学信息应用及其与表型特征整合 

随着 DNA 测序技术的不断进步, 当今生物

学已进入基因组信息批量生产的时代。包括转录

组、蛋白质组在内的组学信息势必对系统学研究

产生深远的影响。近期对原核微生物全基因组序

列的分析发现全基因组序列平均核苷酸一致性

(Average nucleotide identity, ANI), 与 DNA-DNA

杂交值具有较高的统计相关性[58−61]。美国能源部

联合基因研究所(DOE Joint Genomic Institute)与

德国 DSMZ 等单位联合发起了“细菌和古菌基因

组百科全书(Genomic Encyclopedia of Bacteria 

and Archaea, GEBA)”计划, 试图构建一种全新

的基于基因组信息的原核微生物系统进化关  

系[62]。有关基因组时代的放线菌系统学方法, 以

及国内外的相关研究进展成果, 可参考中国科

学院微生物研究所刘志恒等撰写的综述[63]。随着

测序成本的不断降低, 全基因组序列分析将为

微生物系统学打开一扇希望之门, 必将成为推

动系统学发展的又一次机遇。 

(3) 分类系统的进一步合理化 

在一个等级制分类系统框架中, 进化关系

成为各分类单元之间最重要的联系纽带。以一

种合理的进化关系来完善分类系统, 是系统学

研究的终极目标。从传统的以形态特征、或以

化学表型特征为线索的进化关系研究, 到以标

记分子的系统发育学研究, 系统学不仅从方法

手段上、而且从理论意义上都发生了质的飞跃。

然而对于纷乱复杂的微生物来讲, 从单一层次

来揭示物种间的进化关系显然是远远不够的。

16S rRNA 基因因其系统发育历史和物种进化

历史存在高度的一致性, 加之信息长度较短带

来的高可操作性, 使得目前原核微生物的分类

系统依赖于这一“黄金分子”。然而由于同样的原

因, 在解释物种进化关系上存在明显的不足。如

上所述, 越来越多的研究者将视野扩展到了基

因组中其他看家基因、甚至整个基因组。但此时, 

无论研究材料信息量如何扩增, 可操作的方法

论问题和解释进化关系的准确度之间的矛盾成

为研究者需要解决的首要问题。可靠高效的解决

问题之道, 需要包括测序技术、生物信息学、功

能基因组学等各学科的共同努力。 

基于此, 建议我国的放线菌系统学工作者

能够利用我们独特的资源优势, 尤其是随着新

一代微生物测序技术的投入使用, 包括基因组、

转录组、蛋白质组以及代谢组测序速度大大提

高, 测序成本也随之极大地降低, 重点对各种适

应极端环境或我国所独有的一些放线菌类群开

展相应地“组学”专项研究, 争取我国的放线菌

系统学研究能够在“组学”水平上有新的理论上

的更大突破。 

致谢 : 本室的朱文勇博士生协助检索和统计

2003−2012 年 IJSEM 杂志发表的放线菌新物种

的相关数据; 本文在准备过程中得到国内很多

同行的帮助, 尤其是文中不少信息或内容无法

一一引用原始文献, 在此一并表示感谢! 由于

时间仓促, 有些数据可能不是太精准或有些信

息不是太全面, 请给予谅解!  
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