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摘  要：【目的】探究艾丁湖可培养嗜盐菌的多样性、功能酶活性以及抗菌活性，进一步了解

其次级代谢产物情况，为新型生物活性物质的发掘提供依据。【方法】选用以 20 种糖及糖的衍

生物作为唯一碳源的寡营养培养基从艾丁湖 5 个样点中分离得到 298 株嗜盐菌，根据形态特征

去重复后，选取 62 株菌运用 16S rRNA 基因系统发育分析的方法研究样品中嗜盐菌的多样性；

从不同类群选取 22 株代表菌株，采用点接法进行 3 种功能酶的筛选，运用平板对峙法检测代

表菌株对 12 种病原菌的抗菌活性。【结果】从 5%、10%和 15% 3 个盐浓度中分别分得 221、54

和 23 株嗜盐菌，获得的嗜盐菌分布在 9 个科 18 个属；其中放线菌分布于 4 个属，细菌分布于

14 个属；Nocardiopsis 和 Pontibacillus 属为艾丁湖可培养嗜盐菌的优势类群，分别占 17.7%和

16.1%；有 15 株嗜盐菌相似性低于 98.5%，可能为潜在新种。所选取的 22 株代表菌株中，分

别有 68.2%、22.7%和 72.7%的实验菌株具有蛋白酶、淀粉酶和酯酶活性；45.5%的代表菌株对

12 种病原菌表现出了抗至少 1 种病原菌的活性，其中一株 Nocardiopsis 属放线菌能抗 9 种病原

菌，表现出了广谱的抗菌活性。【结论】新疆艾丁湖土样中嗜盐菌的多样性较丰富，而且具有

较好的生物活性，为后续进一步研究其次级代谢产物提供了依据。 
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Abstract: [Objective] To explore secondary metabolites and new bioactive substances, the diversity, 
functional enzyme activity and antimicrobial activity of halophilic bacteria from Aiding Lake were 
studied. [Methods] A total of 20 sugars and sugar derivatives were selected as the sole carbon source 
of medium, and 298 halophilic bacteria were isolated from 5 samples of Aiding Lake. Based on the 
morphological characteristics, 62 representative strains were selected for 16S rRNA gene sequencing 
and phylogenetic analysis. Twenty-two halophilic bacteria were chosen from different species to 
screen functional enzyme activity and antimicrobial activity. Activity for 3 functional enzyme were 
tested by noculating single colony method. Antimicrobial activity for 12 pathogenic bacteria and 
fungus were tested by plate confront method. [Results] There were 221, 54, 23 halophilic bacteria 
isolated from 5%, 10%, 15% salt concentration respectively. They were distributed in 9 families,   
18 genera. Actinobacteria were distributed in 4 genera, and bacteria were distributed in 14 genera. 
Nocardiopsis and Pontibacillus were dominant groups of culturable halophilic bacteria from Aiding 
Lake, comprising 17.7% and 16.1% respectively. The 16S rRNA gene sequence similarity of      
15 halophilic bacteria were lower than 98.5%, which may present potential novel species. Among the  
22 representative strains, 68.2%, 22.7%, 72.7% of them showed positive result for protease activity, 
amylase activity and asterase activity respectively. And 45.5% of the tested strains showed at least 
one kind of microbial activity against 12 pathogenic bacteria and fungus. Especially, one 
Nocardiopsis strain exhibited extensive antagonism against 9 pathogenic bacteria and fungus. 
[Conclusion] The halophilic bacteria of Aiding Lake in Xinjiang has abundant diversity and good 
biological activity, which provides the basis for further study on secondary metabolites. 

Keywords: Aiding Lake, Halophilic bacteria, Diversity, Functional enzymes, Antimicrobial activity 

极端微生物因其特殊的生存环境和生理机制，

近年来逐渐成为科学研究的热点，而我国特殊的地

貌构造造就了高原上星罗棋布的高盐湖泊，这些自

然形成的高盐度水域环境为嗜盐菌的生存提供了有

利条件。为了了解嗜盐微生物独特的生理构造、遗

传特性、代谢机制，探寻嗜盐微生物的潜在价值，

众多科学研究者对各大盐湖展开了研究。关统   

伟[1]、韩剑[2]、刘冰冰[3]研究了罗布泊放线菌、细

菌、古菌的多样性及酶活特性等，对所用分离培养

基进行了比较分析；石蓉[4]、陈超[5]、张正芸[6]研究

了新疆七角井盐湖放线菌、细菌的多样性和功能酶

特性以及次生代谢产物，并对 PKS 基因进行了筛 

选[7]，从中发现了丰富的菌种资源及新物种。能产生

抗生素及其他生物活性物质的放线菌，一直以来都

被作为重要微生物资源进行研究，而处于极端环境

中的放线菌更是不容小觑，有望从中筛选出新型生

物活性物质。 

艾丁湖湖面海拔为−154.4 m，是我国的最低洼

地，也是世界第二低地，整个吐鲁番盆地水系最后

都汇于此处，湖水矿化度达 210 g/L，独特的地理位

置和离子组分使其微生物资源具有极大的研究意  

义[8]。2007 年唐蜀昆[9]对艾丁湖放线菌资源进行了研

究 ， 并 建 立 了 适 合 新 疆 盐 湖 放 线 菌 分 离 的 

方案。张芸娇[10]以 Biolog 板为载体，对艾丁湖微生
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物群落碳源利用进行评价，并根据其代谢特征预测

有效底物，有效指导了分离菌纯培养。贾鳗[11]在张芸 

娇[10]研究的基础上运用高通量测序、Biolog 板以及

纯培养的方法对艾丁湖放线菌资源进行了更深入的

挖掘，发现了不少新属和新种。从以上研究结果可

看出艾丁湖蕴含丰富的放线菌资源，具有巨大的研

究价值，研究者们建立的方法也十分有效，值得在

其基础上继续对艾丁湖的微生物资源进行探索。 

因此，以 20 种具有唯一碳源的寡营养培养基 

对采自新疆艾丁湖的土样进行嗜盐菌的分离，并

对所分离得到菌株的遗传多样性、功能酶活性及

抗菌活性进行分析，为后期次生代谢产物的研究

及新化合物的分离奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  试验材料：采自新疆艾丁湖不同样点的 5 个

土样 D1、D2、D3、D4、D5 于 4 °C 保存备用，具

体样点信息见表 1。 

1.1.2  主要试剂和仪器：细菌通用引物 PA、PB，

生工生物工程(上海)有限公司合成；Taq DNA 聚合

酶、dNTPs、pEASY-T1 Cloning Kit 克隆载体、

Trams1-T1 感受态细胞，北京全式金生物技术有限

公司；各种糖及糖的衍生物，上海源叶生物科技

有限公司和北京酷来搏科技有限公司。超净工作

台，苏净集团安泰公司；电泳仪，Bio-Rad 公司；

PCR 仪，德国 Biometra 公司；恒温培养箱，上海

精宏试验设备有限公司。 

1.1.3  培养基：(1) 分离培养基：以 20 种糖及糖的 

衍生物作为唯一碳源的寡营养培养基作为实验

组，CCMS 培养基[11]作为阳性对照组，超纯水琼

脂糖培养基作为阴性对照组，盐浓度均分别设置

为 5%、10%和 15%，以分子实验用琼脂糖代替琼

脂作凝固剂，用超纯水配制，以此来减小由琼脂

杂质及自来水杂质带来的干扰。3 种培养基的具体

配 方 如 下 ： 基 础 培 养 基 (g/L) ： KNO3 0.20 ，

MgSO4·7H2O 0.05，CaCO3 0.02，FeSO4 0.01，KCl 

20.00，MgCl2 30.00，NaCl 50.00/100.00/150.00，

琼脂糖 15.00，pH 7.5，唯一碳源 5.00 (20 种碳氮

源如下：低聚果糖，D-甘露醇，水杨苷，D-纤维

二糖，D-海藻糖，L-阿拉伯糖，α-甲基-D-甘露糖

苷，木糖醇，D-果糖，D-木糖，D-半乳糖，水苏

糖，D-甘露糖，蔗糖，麦芽糖，α-D-葡萄糖， 

α-D-乳糖，α-甲基 -D-葡萄糖苷，D-山梨醇，肌

苷)。CCMS 培养基(g/L)：纤维素 10.00，干酪素

0.30 ， KNO3 0.20 ， MgSO4·7H2O 0.05 ， CaCO3 

0.02，FeSO4 0.01，KCl 20.00，MgCl2 30.00，NaCl 

50.00/100.00/150.00，琼脂糖 15.00，pH 7.5[11]。超

纯 水 琼 脂 糖 培 养 基 (g/L) ： 琼 脂 糖 15.00 ， NaCl 

50.00/100.00/150.00，pH 7.5。 

(2) 功能酶筛选培养基：基础培养基为 GTY 培

养基[5]。蛋白酶筛选培养基：在最适盐浓度的基础

培养基里加入 1%脱脂牛奶；淀粉酶筛选培养基：

在最适盐浓度的基础培养基里加入 1%可溶性淀

粉；酯酶筛选培养基：在最适盐浓度的基础培养基

里分别加入 1%的吐温-20、吐温-40、吐温-60、吐    

温-80。 

(3) 病原菌筛选培养基：PDA 培养基[12]，LB

培养基[13]。 
 

表 1  艾丁湖 5 个土样信息 
Table 1  Information of five samples from Aiding Lake 

编号 

Number 

纬度 

Latitude 

经度 

Longitude 

生态环境 

Ecological environment 

D1 N42°41′53.8″ E89°20′26.6″ 盐沼内的小河沟泥样 

D2 N42°40′42.0″ E89°21′98.6″ 干盐沼地 

D3 N42°40′21.5″ E89°22′84.9″ 小盐池 

D4 N42°38′55.7″ E89°16′05.9″ 湖底泥 

D5 N42°38′47.9″ E89°15′84.4″ 湖边大节节草土样 
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1.1.4  病原菌：植 物 病 原 菌 ： 黄 瓜 枯 萎 病 菌

(Cucumber fusarium) 、 稻 瘟 病 菌 (Pyricularia 

oryzae)、烟草赤星病菌(Alternaria alternate)、小麦

赤 霉 菌 (Gibberella saubinetii) 、 玉 米 弯 孢 菌

(Curvularis lunata) 、 腐 皮 镰 刀 菌 (Fusarium 

solani)、尖孢镰刀菌(Fusarium oxysporum)、棉柱

隔孢菌(Ramularia areola Atk.)；人类和动物病原

菌：大肠杆菌 (Escherichia coli)、伤寒沙门氏菌

(Salmonella typhi)、金黄色葡萄球菌(Staphylococcus 

aureus)、白色念珠菌(Gibberella saubinetii)由云南

省微生物研究所提供。 

1.2  方法 

1.2.1  嗜盐菌的分离：将 5 g 土样加入 45 mL 盐浓

度为 10%的无菌水中，37 °C、200 r/min 培养   

0.5 h，采用梯度稀释法使最终稀释度为 10−2，吸取

150 µL 土壤混悬液涂布，各处理重复 3 次。置于

37 °C 培养 4 周，记录分离平板上的菌落长出情

况，根据菌落形态特征在同一分离平板内去除重复

后，挑取单菌落在 GTY 平板上划线纯化，确定菌落

为纯菌后，再转入斜面、牛奶管和甘油管保藏。 

1.2.2  16S rRNA 基因的系统发育分析：采用

Chelex-100 法[14-16]提取嗜盐菌基因组 DNA，16S 

rRNA 基因序列的扩增选用细菌通用引物 PA 和

PB[17] ，序列如下：PA：5′-AGAGTTTGATCCTG 

GCTCAG-3′ (对应于 Escherichia coli 的 7−24)；

PB：5′-AAGGAGGTGATCCAGCCGCA-3′ (对应于

Escherichia coli 的 1 540−1 522)。25 µL PCR 反应体

系：DNA 模板 0.5 μL，dNTPs (10 mmol/L) 2 μL，

PA 和 PB (10 mmol/L)各 0.5 μL，EasyTaq (5 U/μL) 

0.15 μL，ddH2O 补足 25 μL。PCR 反应条件：94 °C 

10 min；94 °C 0.5 min，55 °C 0.5 min，72 °C   

1.5 min，32 个循环；72 °C 10 min。PCR 扩增后用

0.8% (质量体积比)的琼脂糖凝胶电泳进行分析，

扩增片段大小为 1 500 bp 左右。将扩出的 PCR 产物

送生工生物工程(上海)有限公司进行测序。测序所

得到的 16S rRNA 基因序列，利用 GenBank、

EzBiocloud 服务器进行在线的相似性分析[5]，选取

同源性比较高的典型菌株的 16S rRNA 基因序列作

为参比对象，使用 BioEdit[17]、ClustalX[18]软件进行

序列相似性分析和比对，最后通过 MEGA 5.0[19]的

邻接法(Neighbor-Joining)[20]进行系统发育进化树的

构建。 

1.2.3  酶活检测：点接[21]实验菌株于蛋白酶、淀

粉酶、酯酶筛选培养基上，37 °C 培养 5 d。蛋白酶

和酯酶筛选结果可直接用肉眼观察，淀粉酶筛选结

果需滴加 1%的碘化钾溶液后，观察并记录水解圈

的产生情况，酶活水解圈最终记录值取 3 次测量平

均值。 

1.2.4  抗菌活性检测：将所有嗜盐菌接种于 GTY

固体培养基，于 37 °C 培养 5 d；病原真菌接种于

PDA 培养基，28 °C 培养 5 d 待用；病原细菌接种

于 LB 液体培养基，37 °C、250 r/min 培养 12 h   

待用。 

(1) 病原细菌的检测[22]：取 100 µL 菌悬液均

匀涂布于 LB 培养基上，再用直径为 5 mm 的打孔

器将生长良好的嗜盐菌菌株制成圆形琼脂块，将

有菌面朝下置于距离平板中央 2.5 cm 的 4 个方向，

37 °C 培养 1 d 后，测定供试菌的抑菌圈大小，抑

菌圈最终记录值取 3 次测量平均值。 

(2) 病原真菌的检测[23]：采用平板对峙法[18,24]

对代表菌株的抗菌活性进行筛选。用 5 mm 的打

孔器将培养好的病原真菌和嗜盐菌制成带菌落的

琼脂块，病原菌放于 PDA 培养基中央，供试菌株

放在各病原菌 4 个方向等距的 2.5 cm 处，标记好

菌株编号，并另做病原菌的空白对照，28 °C 培养

7 d 测定抑菌圈大小，抑菌圈最终记录值取 3 次测

量平均值。 

2  结果与分析 

2.1  艾丁湖土壤可培养嗜盐菌的多样性 

从艾丁湖 5 个土样中共分离到 298 株嗜盐菌，

经形态特征观察后除去重复菌株，选取 62 株菌进

行 16S rRNA 基因测序(部分菌株分离信息见表 2)，

并 用 邻 接 法 构 建 系 统 发 育 树 ( 图 1 ) 。 6 2 株 菌 
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表 2  22 株代表菌株分离情况统计 
Table 2  Isolation result of 22 representive strains 

菌株编号 

Strain number 

碳源 

Carbon sources 
NaCl (%)

分离土样 

Sample 

最相近的种 

Closest species 

相似性 

Similarity (%)
YIM 98039 蔗糖 5 D4 Halobacillus karajensis DSM 14948 100.00 

YIM 98017 蔗糖 5 D1 Aquibacillus albus YIM 93624 99.80 

YIM 98016 D-半乳糖 5 D1 Marinobacter guineae M3B 97.62 

YIM 98026 低聚果糖 5 D1 Halomonas qijiaojingensis YIM 93003 99.80 

YIM 98032 D-半乳糖 5 D1 Marinobacter guineae M3B 96.49 

YIM 98030 水杨苷 5 D2 Marinobacter lipolyticus SM19 98.81 

YIM 98023 α-甲基-D-甘露糖苷 5 D1 Nitratireductor shengliensis 110399 97.36 

YIM 98046 D-山梨醇 10 D4 Virgibacillus olivae E308 96.07 

YIM 98045 α-甲基-D-甘露糖苷 5 D3 Halobacillus salsuginis JSM 078133 99.81 

YIM 98088 水苏糖 5 D5 Streptomyces radiopugnans R97 99.64 

YIM 98077 D-木糖 5 D5 Nocardiopsis dassonvillei subsp. 
dassonvillei DSM 43111 

98.41 

YIM 98052 蔗糖 5 D5 Nocardiopsis alba DSM 43377 98.40 

YIM 98007 水杨苷 10 D1 Bacillus licheniformis ATCC 14580 99.69 

YIM 98013 D-山梨醇 5 D2 Nocardiopsis rosea YIM 90094 97.63 

YIM 98034 水苏糖 5 D2 Kocuria palustris DSM 11925 100.00 

YIM 98015 水苏糖 5 D2 Bacillus sonorensis NBRC 101234 99.24 

YIM 98001 α-甲基-D-葡萄糖苷 10 D4 Gracilibacillus thailandensis TP2-8 96.84 

YIM 98009 水苏糖 10 D1 Pontibacillus marinus BH030004 99.13 

YIM 98006 水苏糖 5 D4 Halobacillus yeomjeoni MSS-402 98.54 

YIM 98003 α-甲基-D 葡萄糖苷 10 D4 Marinobacter lacisalsi FP2.5 98.80 

YIM 98028 CCMS 10 D1 Aquisalimonas halophila YIM 95345 100.00 

YIM 98042 蔗糖 5 D4 Halobacillus campisalis ASL-17 97.38 
 
 
 
 
 

分布在 9 个目 9 个科 18 个属(图 2) 31 个不同种，其

中放线菌分布于 4 个属(Kocuria、Amycolatopsis、

Streptomyces、Nocardiopsis) 1 个亚属(Nocardiopsis 

dassonvillei) 7 个不同种；细菌分布于 14 个属

(Alteribacillus 、 Aquibacillus 、 Bacillus 、

Anaerobacillus 、 Gracilibacillus 、 Halobacillus 、

Lentibacillus 、 Pontibacillus 、 Tenuibacillus 、

Virgibacillus 、 Nitratireductor 、 Marinobacter 、

Aquisalimonas 、 Halomonas) 24 个 不 同 种 。

Nocardiopsis 和 Pontibacillus 属为艾丁湖可培养嗜

盐菌的优势类群，分别占 17.7%和 16.1%；其次为

Gracilibacillus、Marinobacter、Bacillus 属，分别

占 11.3%、11.3%和 9.7%。其中有 15 株嗜盐菌相似

性低于 98.5%，可能为潜在新种。结果表明，艾丁

湖可培养嗜盐菌不仅多样性丰富，还可能蕴藏着

新的菌种资源。 

2.2  不同盐浓度的分离效果及类群分析 

嗜盐菌分离中，所有土样长出的菌株数量在盐浓

度上都呈现 5%>10%>15%这一现象，其中 5%盐浓度

分离得到 221 株(74.2%)，10%盐浓度分离得到 54 株

(18.1%)，15%盐浓度仅分离得到 23 株(7.7%)。说明

能耐高盐浓度的菌相对较少，中度嗜盐菌占绝大多

数。从不同盐浓度分离得到的菌株类群来看(图 3)，

5%盐浓度分离得到的类群最多，分布于 12 个属，其

中 Nocardiopsis 属数量最多，占 19.5%；10%和 15%

盐浓度分别分离得到 9 个属和 4 个属，两者的优势菌

群均为 Pontibacillus，分别占 26.7%和 66.7%。综上可

见，不同盐浓度所分离菌株的数量和种属均不同，且

有较大差异，5%盐浓度得到的嗜盐菌不仅数量多，

而且多样性丰富，分离效果远胜于其他两个盐浓度。 
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图 1  基于 16S rRNA 基因序列构建艾丁湖可培养嗜盐菌之间的系统发育树 
Figure 1  Neighbour-Joining phylogenetic tree of 16S rRNA gene sequences from culturable halophilic  

bacteria in Aiding Lake 
注：括号内为菌株的 16S rRNA 基因序列在 GenBank 中的登录号；分支点上的数值为 1 000 次 Bootstrap 分析所得值，仅显示大于

50%的值；标尺 0.02 为进化距离.  

Note: The numbers in parentheses represent the accession numbers in the GenBank for the 16S rRNA gene sequences of those reference 
strains and screened strains. Bootstrap values >50% based on 1 000 replications are shown at branch nodes. Bar, 0.02 substitutions per 
nucleotide positions.  
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图 2  所分离到嗜盐菌的类群分布 
Figure 2  The genera distribution of halophilic bacteria isolated from samples 

 

 

 
 
 

图 3  不同盐浓度所分得嗜盐菌的类群及数量分布 
Figure 3  The distribution of halophilic bacteria isolated from different salt concentration 

 
 

2.3  不同碳源培养基的分离效果 

就不同碳源分离情况而言(图 4)，5 个土样在以

肌苷、水苏糖、CCMS、半乳糖、蔗糖、甘露醇、

α-甲基-D-甘露糖苷为唯一碳源的培养基上均有菌落

长出；以果糖、甘露糖和海藻糖为唯一碳源的培养

基没有长出任何菌落。20 种碳源中，水苏糖和肌苷

的分离效果最好，分别分离到 42 株(14.1%)和 36 株

(12.1%)嗜盐菌；其次为半乳糖、山梨醇、水杨苷、

蔗糖；作为阳性对照的 CCMS 培养基分离效果也较

好，略次于以半乳糖为唯一碳源的培养基。 

从不同培养基分离到的种属分布来看，以水

苏糖作碳源的培养基分离的类群最多，共 16 个

属，Pontibacillus 为里面的绝对优势菌群，占比

43.8%；CCMS 培养基次之，分离到 11 个属。由此

可见，以水苏糖作碳源的培养基分离到的嗜盐菌

不仅数量多而且多样性丰富，效果优于其他碳

源，同时也再次印证了 CCMS 培养基对于分离新

疆高盐环境嗜盐菌是极为有效的。 
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图 4  不同碳源培养基所分得嗜盐菌的类群及数量分布 
Figure 4  The distribution of halophilic bacteria isolated from different carbon sources mediums 

注：A：CCMS；B：阿拉伯糖；C：半乳糖；D：低聚果糖；E：甘露糖苷；F：肌苷；G：麦芽糖；H：木糖；I：葡萄糖；J：葡萄

糖苷；K：山梨醇；L：水苏糖；M：水杨苷；N：纤维二糖；O：蔗糖. 

Note: A: CCMS; B: L-arabinose; C: D-galactose; D: Fructo oligosaccharides; E: α-methyl-D-mannoside; F: Inosine; G: Maltose; H: 
D-xylose; I: α-D-glucose; J: α-Methyl-D-glucoside; K: D-Sorbitol; L: Stachyose; M: Salicin; N: Cellobiose; O: Sucrose. 
 

2.4  不同样点的分离效果及类群分析 

不同土样的分离情况差异较大(图 5)，D5 土样

无论分离的菌株总数还是长出的丝状放线菌数都

是 5 个 土 样 中 最 多 的 ， 而 且 放 线 菌 均 为

Nocardiopsis；而 D3 土样的分离效果最差，分离的

菌株数甚至不及 D5 土样的 1/5。 

对各个土样的种属统计结果表明，D5 土样

所分离的嗜盐菌类群最丰富，共 9 个属；D4   

与 D1 土样次之，均分离到 8 个属；D3 土样的多

样 性 最 差 ， 只 分 离 到 4 个 属 。 Nocardiopsis、

Halobacillus、Pontibacillu 分别为 D5、D4、D1

土样的优势菌群，占比为 50%、31.2%和 40%。

由此可见，D5 土样无论分离的菌株数量还是多

样性都是 5 个土样里最好的，而 D3 土样效果最

差，由此说明采样环境对嗜盐菌的分离结果影响   

较大。 
 

 
 

图 5  不同样点所分得嗜盐菌的类群及数量分布 
Figure 5  The distribution of halophilic bacteria isolated from different samples  
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2.5  功能酶活性的筛选 

根据测序结果，从不同的类群选取 22 株嗜

盐菌进行功能酶活性筛选，有 19 株嗜盐菌具有

至少 1 种功能酶活性，分布于 11 个属。其中具有

蛋白酶活性的有 15 株，酶活性菌株检出率为

68.2%；具有淀粉酶活性的有 5 株，酶活性菌株

检出率为 22.7%；具有酯酶活性的有 16 株，酶活

性菌株检出率为 72.7%。3 株嗜盐菌同时具有 3 种

酶活性，4 株同时具有蛋白酶和淀粉酶活性， 

13 株同时具有蛋白酶和酯酶活性，3 株同时具有

淀粉酶和酯酶活性(表 3)。YIM 98007 和 YIM 

98052 的蛋白酶活性最高，水解圈半径均在 7 mm

以上；YIM 98030 的淀粉酶活性最强，活性圈半

径接近 10 mm；YIM 98032 在酯酶活性筛选中表

现突出，对吐温-20 和吐温-40 表现出的活性都是

所 有 代 表 菌 株 中 最 高 的 ； YIM 98006 和 YIM 

98017 则分别对吐温-60 和吐温-80 产生较强的酯

酶活性，活性圈半径高达 15.4 mm 和 11.9 mm。

而这些功能酶活性较强的菌株和具有多种产酶能

力 的 菌 株 主 要 分 布 在 Bacillaceae 科 及

Marinobacter、Nocardiopsis、Streptomyces 属，

其中，57.9%的产酶菌株都属于 Bacillaceae 科。

综上可见，艾丁湖嗜盐菌功能酶活性较好，且产

酶能力存在着数量和种群上的差异。 

 
表 3  功能酶活性筛选结果 

Table 3  The screening results of functional enzymes activity 

菌株编号 

Strain No. 

蛋白酶活性圈半径 

Radius of protease 
activity circle (mm) 

淀粉酶活性圈半径 

Radius of amylase 
activity circle (mm) 

酯酶活性圈半径 

Radius of asterase activity circle (mm) 

吐温-20 

Tween-20 

吐温-40 

Tween-40 

吐温-60 

Tween-60 

吐温-80 

Tween-80 
YIM 98045 3.9 1.9 − − − 2.7 

YIM 98046 0.7 − 2.5 2.2 4.4 6.4 

YIM 98023 1.2 − 0.9 2.8 4.9 8.0 

YIM 98039 1.6 − 0.8 0.9 − 9.7 

YIM 98017 1.2 − 4.2 5.3 − 11.9 

YIM 98032 1.5 − 8.3 9.8 2.2 4.9 

YIM 98016 1.3 − 2.0 2.0 2.7 6.5 

YIM 98007 7.6 2.0 − 2.4 − − 

YIM 98052 7.5 − − − − − 

YIM 98015 3.7 5.0 − 4.3 1.8 1.5 

YIM 98042 5.0 − − − − 1.2 

YIM 98077 4.7 1.2 − − − − 

YIM 98088 1.5 − − − 3.2 − 

YIM 98034 − − 3.2 1.6 5.3 3.8 

YIM 98006 − − 2.3 3.0 15.4 4.2 

YIM 98030 − 9.9 − − − − 

YIM 98001 2.7 − 2.2 2.4 1.5 0.2 

YIM 98003 − − − − 1.2 − 

YIM 98009 3.1 − 2.0 − 1.1 2.0 

注：−：无活性.  

Note: −: Negative. 
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2.6  抗菌活性的筛选 

抗菌活性筛选结果表明：22 株嗜盐菌中，    

10 株代表菌株(45.5%)对 12 种病原菌表现出了抗至

少 1 种病原菌的活性，其中 2 株为嗜盐细菌，8 株

为嗜盐放线菌，分别占嗜盐细菌和嗜盐放线菌总数

的 40.0%和 47.1%。3 株嗜盐菌具有抗 3 种及以上病

原菌的活性，其中 YIM 98046 为嗜盐细菌，YIM 

98088 和 YIM 98013 为嗜盐放线菌。YIM 98013 尤

其能抗稻瘟病菌、伤寒沙门氏菌、烟草赤星病菌、

黄瓜枯萎病菌、棉柱隔孢菌、腐皮镰刀菌、尖孢

镰刀菌、小麦赤霉菌、玉米弯孢菌共 9 种病原菌(图

6 和图 7)，表现出较强的抗菌广谱性。值得关注的

是，这一株嗜盐放线菌为 Nocardiopsis。11 种病原

菌中，抗棉柱隔孢菌的阳性菌株数最多，共 7 株，

占代表菌株的 31.8%；而对于白色念珠菌、金黄色

葡萄球菌和大肠杆菌，在实验中并无任何嗜盐菌对

其表现出抑菌活性(表 4)。综上可见，艾丁湖嗜盐放

线菌的抑菌活性要强于嗜盐细菌。 

 
 

图 6  YIM 98013 对黄瓜枯萎病菌的拮抗效果图 
Figure 6  The result of antagonism between strain YIM 
98013 and Cucumber fusarium 

 

 
 

图 7  YIM 98013 对尖孢镰刀菌的拮抗效果图 
Figure 7  The result of antagonism between strain YIM 
98013 and Fusarium oxysporum 

 
 

表 4  代表菌株的抗菌活性(抑菌圈半径，mm) 
Table 4  Antimicrobial activity of representive strains (radius of inhibition zone, mm) 

菌株编号 

Strain No. 
A B C D E F G H I J K L 

YIM 98039 − − − − − − 2.0 − − − − − 

YIM 98046 3.0 − − − − 5.0 3.0 − 1.0 − 7.7 − 

YIM 98088 − − 3.3 − − 5.0 6.0 2.5 − − − − 

YIM 98013 9.3 − 7.0 3.3 − 8.7 8.7 7.6 8.0 5.7 2.3 − 

YIM 98016 − − − − − − − − − − 1.0 − 

YIM 98026 − − − − − 7.0 − − − − − − 

YIM 98007  − − − − − − 10.0 − 1.0 − − − 

YIM 98023 − − − − − − 2.0 − − − − − 

YIM 98030 − − − − − − 4.0 − − − − − 

YIM 98032 − − − − − 2.0 − − − − − − 

注：A：稻瘟病菌；B：白色念珠菌；C：烟草赤星病菌；D：伤寒沙门氏菌；E：金黄色葡萄球菌；F：黄瓜枯萎病菌；G：棉柱隔

孢；H：腐皮镰刀；I：尖孢镰刀菌；J：小麦赤霉菌；K：玉米弯孢菌；L：大肠杆菌；−：无活性. 

Note: A: Pyricularia oryzae; B: Gibberella saubinetii; C: Alternaria alternata; D: Salmonella typhi; E: Staphylococcus aureus; F: Cucumber 
fusarium; G: Ramularia areola Atk.; H: Fusarium solani; I: Fusarium oxysporum; J: Gibberella saubinetii; K: Curvularis lunata; L: 
Escherichia coli; −: Negative. 
 
 

 

 



田蕾等: 艾丁湖可培养嗜盐菌多样性及功能酶、抗菌活性筛选 2585 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

3  结论与讨论 

目前，对新疆盐湖嗜盐放线菌的研究较多，

但对嗜盐细菌的研究却相对较少。艾丁湖也是如

此，仅 1997−1998 年间迪丽拜尔·托乎提等[25-26]对

新疆艾丁湖及邻近地区的嗜盐菌进行过区系调查

和数量分布统计，但大多研究集中于分离、计数及

生理生化特征。直至 2013 年董秀黄[27]利用 Biolog

技术研究了艾丁湖及哈密南湖两土样多样性，才

对艾丁湖土样中的嗜盐细菌类群分布有了初步的

了解。本研究采用 20 种糖及糖的衍生物作为唯一

碳源，对艾丁湖土样嗜盐菌进行分离，在研究艾

丁湖嗜盐菌多样性的同时，也对该 20 种碳源的分

离效果做了评估，进一步弥补艾丁湖嗜盐细菌研

究的空缺。 

本研究分离发现，艾丁湖嗜盐细菌的数量和

分布种属都远胜于嗜盐放线菌。Firmicutes 门为优

势类群(36 株，58.1%)，Nocardiopsis (11 株，17.7%)

和 Pontibacillus (10 株，16.1%)属为优势属。以水

苏糖作碳源分离到的 Pontibacillus 属菌株较多，占

Pontibacillus 属的 70%，可能是此环境下的微生物

比较喜好利用水苏糖所致。其中，Streptomyces、

Amycolatopsis、Nocardiopsaceae 3 个属在以前对艾

丁湖放线菌的研究中已被发现[11]，Kocuria 属在其

他盐湖中有过报道[28]，但在艾丁湖土样中还是第

一 次 被 分 离 到 。 所 分 离 到 的 嗜 盐 细 菌 中 ，

Gracilibacillus 、 Halomonas 、 Bacillus 、

Tenuibacillus、Halobacillus、Marinobacter 这 6 个

属在七角井盐湖中也存在[5]，说明盐湖中嗜盐细菌

的 主 要 属 别 是 相 同 的 。 Bacillaceae 和

Halomonadaceae 科在董秀黄[27]对艾丁湖嗜盐菌的研

究 中 被 报 道 过 ， 但 Phyllobacteriaceae 、

Alteromonadaceae、Ectothiorhodospiraceae这3个科的

嗜盐细菌在以前相关文献中并未见报道，说明艾丁

湖潜在的微生物资源还很多，有待进一步发掘。 

从 5 个土样的分离结果中看出，采样点的位置

及环境对嗜盐菌的分离结果有着极大影响，D4 土

样采自艾丁湖的湖底泥，营养较丰富，有机物较

多；而 D3 号土样采自小盐池，高盐少水的环境可

能对微生物的生存制造了困难，因此数量和类群

都较少。分离到较多放线菌的 D5 号土样，则可能

因为采自湖边大节节草附近，受根际效应影响，

微生物富集于此。 

酶活筛选结果显示艾丁湖嗜盐菌的蛋白酶活

性和酯酶活性较好，而淀粉酶活性相对较差，嗜

盐细菌在酯酶活性筛选中的表现好于嗜盐放线

菌。这一结果与七角井 [5]和罗布泊 [3]盐湖略有差

异，艾丁湖嗜盐菌的淀粉酶活性远逊于这两个盐

湖，而蛋白酶活性三者均表现较好。在抗菌实验

中表现突出的 YIM 98013 在酶活筛选中却并没有

检测到任何活性，这一现象也值得关注。此外，

结合产酶和系统发育分析还发现：同一个属的嗜

盐菌产酶特性也存在较大的差异，如 YIM 98016、

YIM 98032、YIM 98003 均为 Marinobacter 属，但

前两者同时具有淀粉酶和酯酶活性，YIM 98003 却

只有较微弱的酯酶活性。 

研究分离出的嗜盐菌对病原细菌的抑制效果

普遍较差，只有一株对伤寒沙门氏菌有抑菌效

果，这一现象与所分得嗜盐放线菌数较少有关

系，由于放线菌能合成抗生素及其他生物活性物

质，在以前的研究中主要是针对放线菌对病原菌

的抑菌效果来进行试验，而此次在放线菌较少的

情况下又加入了细菌进行抑菌试验，因此总体抑

菌效果较差。但同时也发现，部分细菌对一种及

以上的病原真菌有抑菌效果，YIM 98046 更是对  

5 种病原真菌有抑菌效果，其中对玉米弯孢病原菌

的抑菌圈半径达到了 7.7 mm，这一现象也启示今

后在研究放线菌抑菌活性的同时，也应放一部分注

意力在细菌的抑菌活性上。同时，该实验也弥补了

艾丁湖嗜盐菌在抑菌活性研究上的空白。 

综上所述，艾丁湖嗜盐菌的多样性较为丰富，在

酶学应用及开发新型生物活性方面具有很大的潜力，

其代谢产物也具有极大的研究价值，有待在此基础上

进行深入研究，对艾丁湖嗜盐菌资源进行开发利用。 
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