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研究报告 

西双版纳、白茫雪山、波罗的海南岸地衣纯培养放线菌多样性 
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摘  要：【背景】在地衣共生系统中除了共生真菌、藻类以外，还蕴藏着丰富的放线菌资源。【目的】

采集来自云南西双版纳、白茫雪山、德国波罗的海南岸 3 个地区的地衣，对获得的地衣纯培养放线

菌进行多样性分析。【方法】采用 3 种放线菌选择分离培养基，通过平板稀释涂布法分离放线菌。通

过比较 16S rRNA 基因序列相似性以及构建系统发育树，确定纯培养放线菌的分类地位。【结果】共

分离菌株 1 123 株，鉴定 417 株。其中从西双版纳 17 份地衣样品中分离纯化到 107 株放线菌，分布

在 7 个目 14 个科 33 个属，潜在新种 18 株，其中链霉菌为优势菌属；从白茫雪山 7 份地衣样品中分

离纯化到 103 株放线菌，分布在 4 个目 5 个科 9 个属，潜在新种 16 株。其中链霉菌为优势菌属，占

比 39%；从波罗的海南岸 5 份地衣样品中分离纯化到 65 株放线菌，分布在 4 个目 8 个科 18 个属，潜

在新种 5 株，潜在新种菌和链霉菌为优势菌属。【结论】在本研究条件下，西双版纳可培养地衣放线

菌多样性较白茫雪山和波罗的海南岸丰富。白茫雪山地衣链霉菌居多，潜在新种占比 15.5%。3 个地

区地衣放线菌的区系组成各不相同，这与 3 个地区地衣所处地理环境、完全不同的气候密切相关。 
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Abstract: [Background] Apart from symbiotic fungi and algae, the lichens symbiosis system also 
includes some symbiotic actinomycetes. [Objective] To collect lichen samples from Xishuangbanna, 
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Baimang Snow Mountain of Yunnan and South Bank of the Baltic Sea in Germany, and to analyze the 
diversity of pure cultivate actinomycetes associated with lichens. [Methods] Three actinomycetes 
selective media were used to isolate actinomycetes through plate dilution method. The taxonomic status of 
pure cultured actinomycetes was determined by comparing 16S rRNA gene sequence similarity and 
constructing phylogenetic tree. [Results] A total of 1 123 strains were isolated and 417 strains were 
identified. Among them, 107 strains of actinomycetes, including 18 potential new taxa, were isolated and 
purified from 17 lichen samples of Xishuangbanna which distributed in 7 orders, 14 families and 
33 genera. Streptomyces was distributed widely. One hundred and three actinomycetes were separated from 
7 lichen samples of Baimang Snow Mountain which belonging to 4 orders, 5 families and 9 genera. 
Sixteen possible new species were acquired. Streptomyces was the dominant genus, accounting for 39% of 
the total number of the actinomycetes. Total 65 strains of actinomycetes were obtained from 5 lichen 
samples of South Bank of the Baltic Sea which distributed among 4 orders, 8 families and 18 genera. Five 
potential new taxa and Streptomyces were the prime group. [Conclusion] In this study, the diversity of 
actinomycetes associated with lichens in Xishuangbanna was more abundant than Baimang Snow Mountain 
and South Bank of the Baltic Sea. Members of Streptomycetes were predominant, and potential new taxa 
accounting for 15.5% of total actinomycetes associated with lichens in Baimang Snow Mountain. The 
floristic composition of actinomycetes associated with lichens in the three regions was different, which was 
closely related to the geographical environment and completely different climate of the three regions. 

Keywords: Lichen, Actinomycetes diversity, Xishuangbanna, Baimang Snow Mountain, South Bank of 
the Baltic Sea 

放线菌(Actinomycetes)是一类高(G+C)mol%含

量(>50%)的革兰氏阳性细菌，因其生产各种抗生

素、酶和酶抑制剂等天然产物而备受关注。到目前

为止，在微生物产生的 3 万多种生物活性物质中有

大约 40%的抗生素和 38%的活性物质均来自于放

线菌，其中又以链霉菌产生的抗生素最多，占放线

菌的 76%[1]。近年来，随着抗生素耐药性的不断增

加、顽固疾病和新疾病的不断涌现，急需有效新药

的问世。为了应对这些挑战，一些学者提出“新产

地、新菌种、新基因、新产物、新用途”的概念，

建议从新生境获得新菌种，并从中发现具有开发前

景的先导物[2-5]。 
地衣是由共生菌和共生藻互惠共生形成的一

类特殊化真菌复合体，无根、茎、叶的分化，被称

为“植物界的拓荒先锋”。目前地球上已知的地衣共

有 3 万余种，据估算仅占全部地衣总数的 10%[6-8]，

因此更多的地衣类群有待不断地被发现。在这些种

类丰富的地衣“生境”中蕴藏着数量巨大、种类各异

的微生物[9-13]。由于地衣菌藻共生的特殊性，地衣

中的微生物与地衣共生体间进行着各种相互作用，

使得它们具有与土壤、海洋、植物、动物等环境微

生物不同的生理生化特征，同时也表现出多种多样

的生物学和生态学功能。因此从这类特殊生境中，

寻找具有潜在应用价值的放线菌资源，并从其代谢

产物中挖掘结构新颖的先导化合物是目前新药开

发和天然产物研究的重要途径之一。 
近年来，地衣微生物作为地衣的重要组成部

分，受到科学界的关注，但是将其作为资源来研究

的却很少，对于地衣放线菌的研究就更少。在研究

金沙江干热河谷地衣放线菌的基础上，选择地理、

地质、土壤、气候、植被等自然环境跨度很大的   
3 个地区(西双版纳热带雨林、终年积雪的白茫雪

山和全年气候温和的波罗的海南岸)采集地衣样

品，研究地衣放线菌的多样性，为特色微生物资源

的开发利用奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  地衣样品信息 

从云南西双版纳勐养保护区采集 17 份地衣样

品(编号 A1−A17)，从云南白茫雪山采集 7 份地衣
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(编号 B1−B7)，从波罗海南岸采集 5 份地衣(编号

C1−C5)。样品采集后立即装入无菌纸袋，自然风

干 7−10 d，进行地衣放线菌分离。同时对地衣进

行鉴定，具体的地衣信息见表 1。 
1.1.2  主要试剂和仪器 

细菌 16S rRNA 基因扩增的通用引物 PA 和

PB，昆明擎科生物科技有限公司；溶菌酶、蛋白

酶、dNTP、Taq 酶、Marker，昆明云科生物技术

有限公司；其余试剂为国产分析纯试剂。电泳仪，

Bio-Rad 公司；PCR 仪，Biometra 公司；超声波清

洗机，上海科导超声仪器公司。 
1.1.3  培养基(g/L) 

本实验使用 YIM 171 培养基[14] (甘油-天冬

酰胺培养基)，YIM 91 培养基[14] (椰子汁-海藻糖

培养基)和分离植物内生放线菌效果较好的 HV

培养基[15] (Humic acid-vitamin agar，HV)进行地

衣纯培养放线菌的分离，并添加抑制剂组合(制

霉菌素 100 mg/L、重铬酸钾 50 mg/L、萘啶酸

25 mg/L)。同时使用 YIM 38 培养基进行菌株的

纯化和保存。 
YIM 171 培养基[14]：甘油 10.0，天冬酰胺 1.0，

K2HPO4 1.0，MgSO4·7H2O 0.5，CaCO3 0.3，复合维

生素 0.03，微量盐(FeSO4·7H2O 0.1 g，MnCl2·4H2O 
0.1 g，ZnSO4·7H2O 0.1 g，溶于 100 mL 水) 1.0 mL，

琼脂 9.0，pH 7.2−7.4。 
YIM 91 培养基[14]：䏡蛋白胨 1.0，半胱氨酸

1.0，海藻糖 1.0，NaHCO3 4.0，K2HPO4 0.45，KH2PO4 
0.45，NaCl 0.9，MgSO4·7H2O 0.09，CaCl2 0.09，

氯化血红素 0.01，生物素 0.01 mg，新鲜椰子汁

10 mL，琼脂 9.0，pH 7.2。 
 

表 1  地衣样品信息 
Table 1  Information of lichen samples 

地衣样品 
Lichen samples 

地衣学名 
Lichen scientific name 

采集地点 
Collection location 

生境 
Habitat 

 海拔 
Altitude (m) 

A1 Bulbothrix sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On plant 1 220 
A2 Anzia sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On bark 2 500 
A3 Nephomopsis sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On bark 2 400 
A4 Sticta sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On bark 2 300 
A5 Stereocaulon sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On rock 2 400 
A6 Hypotrachyna sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On bark 2 400 
A7 Everniastrum sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On bark 2 400 
A8 Leptogium sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On bark 1 400 
A9 Coccocarpia sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On bark 1 220 
A10 Rhozoplaca sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On plant 1 330 
A11 Pilophorus chrysoleuca Xishuangbanna Mengyang reserve On rock 4 390 
A12 Lepraria sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On plant 3 555 
A13 Bryoria sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On soil 3 270 
A14 Xanthoparmelia sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On rock 3 920 
A15 Xanthoria sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On soil 4 300 
A16 Pannaria sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On rock 3 700 
A17 Cetraria sp. Xishuangbanna Mengyang reserve On rock 4 020 
B1 Parmotrema tinctorum Baimang Snow Mountain On plant 1 980 
B2 Ramalina fastigiata Baimang Snow Mountain On plant 4 280 
B3 Umbilicaria sp. Baimang Snow Mountain On stone 4 280 
B4 Cladonia ucialis Baimang Snow Mountain On soil 4 270 
B5 Cladonia sp. Baimang Snow Mountain On soil 4 270 
B6 Pertusaria sp. Baimang Snow Mountain On soil 4 293 
B7 Usnea longissima Baimang Snow Mountain On plant 3 520 
C1 Candelaria sp. South Bank of the Baltic Sea On plant 300 
C2 Candelaria sp. South Bank of the Baltic Sea On plant 300 
C3 Physcia dubia South Bank of the Baltic Sea On plant 500 
C4 Physcia sp. South Bank of the Baltic Sea On plant 500 
C5 Physcia sp. South Bank of the Baltic Sea On plant 800 
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HV 培养基[15]：腐殖酸 1.0 g 溶解于 10 mL 
0.2 mol/L 的 NaOH 中过夜，Na2HPO4 0.5，KCl 1.71，

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

复合维生素 3.7 mg，琼脂 10，pH 7.2。 
YIM 38 培养基：Yeast extract 4.0，Glucose 4.0，

Malt extract 2.5，复合维生素 1.0 mg，琼脂 12，pH 
7.2。 

1.2  方法 
1.2.1  地衣样品预处理 

取地衣样品先用流水冲洗 5 min，再用无菌水

(每次 20 mL)浸洗 3 次，最后将其置于铺有滤纸的

无菌培养皿中晾干。 
1.2.2  放线菌分离及保存 

经预处理后的地衣样品，称 0.2 g 加入到装有

1.8 mL 无菌 0.1%焦磷酸钠(Na4P2O7)的无菌管中，

8 000 r/min 匀浆 1 min，将匀浆液加入到预先放

有玻璃珠的 18 mL 无菌的 0.1%焦磷酸钠溶液中，

180 r/min 振荡 1 h，用 0.1%焦磷酸钠溶液进行系列

梯度稀释，使终浓度为 10−2、10−3、10−4，吸取 200 μL
均匀涂布于预先配制好的固体培养平板上，28 °C
倒置培养 1−4 周，待菌落长出后，挑取单菌落，

接种于 YIM 38 斜面上，28 °C 培养 7−10 d，4 °C
保存。根据菌株在 YIM 38 培养基上的特征去重复

后，对要进行鉴定的菌株用无菌的 20%甘油(体积

比)和脱脂牛奶保存。 
1.2.3  DNA 的提取与鉴定 

用 Orsini[16] 的 方 法 提 取 放 线 菌 的 基 因 组

DNA。采用细菌 16S rRNA 基因的通用引物 PA 
(5′-CAGAGTTTGATCCTGGCT-3′)和 PB (5′-AGGA 
GGTGATCCAGCCGC-3′)进行 PCR 扩增[14]。扩增

产物送往昆明擎科生物科技有限公司进行测序。测

序得到的 16S rRNA 基因序列在 EzBioCloud 数据

库中进行序列比对，获取菌株与有效发表菌种的相

似性。使用 MEGA 7.0[17]软件采用邻接法(Neighbour- 
Joining)[18] 构 建 系 统 进 化 树 ， 自 展 值 (Bootstrap 
value)设置为 1 000。根据 16S rRNA 基因序列相似

度和系统发育树来确定菌株的系统发育地位。 

2  结果与分析 

2.1  西双版纳地衣放线菌多样性分析 
西 双 版 纳 位 于 云 南 的 最 南 端 ， 北 纬

21°08′−22°36′，东经 99°56′−101°50′之间，它拥有

中国唯一的热带雨林国家级自然保护区，气候温暖

湿润，年平均气温在 18−22 °C 之间，长夏无冬，

湿热的气候为热带植物的生长提供了良好的条件。

从勐养国家自然保护区采集 17 属 17 个种的地衣样

品(表 1)，采用 3 种选择性培养基分离其中的放线

菌，共获得 596 株地衣菌。根据菌落形态和培养特

征去重复后，对 213 株地衣菌进行 16S rRNA 基因

测序，放线菌 107 株。经过 EzBioCloud 数据库在

线比对，这 107 株放线菌分属于放线菌纲的 7 个目

14 个 科 33 个 属 。 从 目 水 平 分 析 ， 微 球 菌 目

(Micrococcales)的物种多样性最丰富，共分离得到

14 个属的放线菌(表 2)，占全部放线菌属的 42.4%。

在获得的 33 个地衣放线菌属中链霉菌属、小单孢

菌属、纤维微菌属和微杆菌属是西双版纳地衣样品

中主要的放线菌类群，这与文献[10]报道基本一

致。其中草药菌属、Paenarthrobacter、植物杆菌

属和威廉姆斯氏菌属在自然界是比较罕见的放线

菌类群。潜在新种 18 株，占比 8.5%。这些结果说

明，西双版纳地衣中蕴藏着丰富的放线菌资源，与

动物、植物、其他微生物共处于这片生物王国。 

2.2  白茫雪山地衣放线菌多样性分析 
白茫雪山位于云南西北部的德钦县，面积

190 144 hm2，海拔最高处的扎拉雀尼峰保护区

(5 640 m)与最低处的霞若乡海拔差高差达 3 380 m。

白茫雪山国家级自然保护区属于寒温性森林生态

系统类型，是中国低纬度高海拔地区生物资源保存

比较完整而原始的高山针叶林区，雪线以上终年积

雪不化。保护区植物区系的科、属、种繁多，并几

乎包含了世界温带分布的所有木本属，是生物多样

性丰富的地区之一。从白茫雪山海拔 4 000 m 附近

采集 6 个属 7 个种的地衣样品(表 1)，从中共分离

得到 268 株地衣菌，经形态和培养特征观察除去重 
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表 2  3 个地区地衣分离到的纯培养放线菌分布情况 
Table 2  Composition of cultivate actinobacteria associated with three regions of lichens 

目 
Order 

科 
Family 

属 
Genus 

西双版纳 
Xishuangbanna

白茫雪山 
Baimang Snow 

Mountain 

波罗的海南岸
South Bank of 
the Baltic Sea

棒状杆菌目 棒状杆菌科 棒状杆菌属 + − − 
Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium    
 诺卡氏菌科 戈登氏菌属 Gordonia + − + 
 Nocardiaceae 诺卡氏菌属 Nocardia + − − 
  红球菌属 Rhodococcus + + + 
  威廉姆斯氏菌属 Williamsia + + + 
微球菌目 短杆菌科 短杆菌属 + − + 
Micrococcales Brevibacteriacea Brevibacterium    
 纤维单胞菌科 纤维单胞菌属 + − − 
 Cellulomonadaceae Cellulomonas    
 Dermacoccaceae Flexivirga − + − 
 微杆菌科 农球菌属 Agrococcus + − − 
 Microbacteriaceae 棍状杆菌属 Clavibacter − − + 
  短小杆菌属 Curtobacterium − − + 
  Glaciibacter − − + 
  拉贝达氏菌属 Labedella − − + 
  微杆菌属 Microbacterium + + + 
  草药菌属 Herbiconiux + − − 
  考克氏菌属 Kocuria + + − 
  亮杆菌属 Leucobacter + − − 
  植物杆菌属 Plantibacter + + − 
  Naasia − − + 
 微球菌科 节杆菌属 Arthrobacter + − + 
 Micrococcaceae Pseudarthrobacter + − + 
  微球菌属 Micrococcus + − − 
  Paenarthrobacter + − − 
 原小单孢菌科 纤维微菌属 Cellulosimicrobium + − + 
 Promicromonosporaceae 居白蚁菌属 Isoptericola + − − 
 血杆菌科 血杆菌属 − − + 
 Sanguibacteraceae Sanguibacter    
小单孢菌目 小单孢菌科 游动放线菌属 Actinoplanes + − − 
Micromonosporales Micromonosporaceae 小单孢菌属 Micromonospora + − − 
丙酸杆菌目 类诺卡氏菌科 气微菌属 Aeromicrobium + − + 
Propionibacteriales Nocardioidaceae 类诺卡氏菌属 Nocardioides − − + 
 丙酸杆菌科 弗莱德门氏菌 Friedmanniella + − − 
 Propionibacteriaceae 四合球菌属 Tessaracoccus + − − 
假诺卡氏菌目 假诺卡氏菌科 拟无枝酸菌属 Amycolatopsis + + − 
Pseudonocardiales Pseudonocardiaceae 拟孢囊菌 Kibdelosporangium + − − 
  假诺卡氏菌属 Pseudonocardia + − − 
  糖多孢菌属 Saccharopolyspora + − − 
链霉菌目 链霉菌科 北里孢菌属 Kitasatospora + − + 
Streptomycetales Streptomycetaceae 链霉菌属 Streptomyces + + + 
  链孢囊菌属 Streptosporangium + + − 
链孢霉目 嗜热单胞菌科 马杜拉放线菌属 + − − 
Streptosporangiales Thermomonosporaceae Actinomadura    
 拟诺卡氏菌科 拟诺卡氏菌属 + − − 
 Nocardiopsaceae Nocardiopsis    
Total of genus  41 33 9 18 

注：+：分离到；−：未分离到. 
Note: +: Strains represent; −: Strains absent. 
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复后，对 103 株放线菌进行 16S rRNA 基因测序，

并鉴定其分类地位。这些菌株分别属于放线菌纲的

4 个目 5 个科 9 个属(表 2)。其中链霉菌为优势菌

群，在鉴定的 103 株放线菌中有 40 株链霉菌，占

比 39%。皮生球菌科的 Flexivirga 属是唯一只在

白茫雪山地衣中被分离到的属；迄今为止，植物

杆菌属只有 2 个种，它们属于罕见类群。潜在新

种有 16 株，占比 15.5%。这说明，白茫雪山海拔

4 000 m 高山上尽管放线菌组成相对单调，但未知

菌占的比重较大。 

2.3  波罗的海南岸地衣放线菌多样性分析 
波罗的海(54°32′21″N，10°12′41″E)是北欧的

内海、北冰洋的边缘海和大西洋的属海，它是世界

最大的半咸水海，属温带海洋性气候。波罗的海四

面几乎均为陆地环抱，其南岸森林属海洋性向大陆

性气候过度的温带阔叶林气候。通常情况下，全年

气候温和，冬无严寒，夏无酷热，年平均气温

6−6.8 °C，平均海拔 300 m。从波罗的海南岸的基

尔湾附近采集 2 属 5 种的地衣样品，从中共分离得

到 259 株地衣菌，鉴定 101 株，其中放线菌 65 株。

这些菌株分属于放线菌纲的 4 个目 8 个科 18 个属

(表 2)。其中链霉菌属、红球菌属、微杆菌属的成

员出现频率较多。到目前为止，Naasia、Glaciibacter、

拉贝达氏菌属仅有一两个种，属非常罕见的放线

菌。有 5 个菌株与已知种的 16S rRNA 基因相似性

在 98.6%−96.4%之间，属潜在新种，所占比例为

5%。除了对潜在新种的系统发育分析外，潜在新

种的其他鉴定指标正在进行，将另文发表。这些数

据说明，波罗的海南岸地衣中蕴藏着丰富的稀有放

线菌资源。部分菌株在属水平采用邻接法构建系统

发育树示如图 1 所示。 

2.4  3 个地区地衣放线菌多样性比较分析 
从西双版纳、白茫雪山、波罗的海南岸 3 个地

区采集的地衣样品共有 25 个属 29 个种。从中共分

离到 1 123 个菌株，去重复后，共鉴定 417 株，放

线菌 275 株，它们属于放线菌纲的 7 个目 16 个科

41 个属，其组成见表 2 和图 2。从表 2 和图 2 可以

看出，西双版纳勐养自然保护区属热带雨林，常年

雨量充沛，气温高，适于各类生物的繁衍生息，从

采自西双版纳 17 属 17 个种地衣中，获得了 33 个

属的放线菌，是本研究放线菌区系组成最为复杂的

地 域 。 其 中 Actinomadura 、 Actinoplanes 、

Agrococcus 、 Cellulomonas 、 Corynebacterium 、 
Friedmanniella 、 Herbiconiux 、 Isoptericola 、

Kibdelosporangium、Micrococcus、Micromonospora、

Nocardia 、 Nocardiopsis 、 Leucobacter 、

Paenarthrobacter 、 Pseudonocardia 、

Saccharopolyspora、Tessaracoccus 等 18 个属(占  
33 个属的 55%)在另外两个地区的地衣中未被分离

到。白茫雪山采样地段位于海拔 4 000 m 以上高寒

山区，终年积雪，年均气温零度以下。从 6 属      
7 个种地衣仅获得 9 个属的放线菌，区系组成相对

单调，其中 Flexivirga 归属于 Dermacoccaceae，目

前仅有４个典型种，分离自土壤、植物样品中，这

是第一次从严寒地区采集的地衣样品分离到，在另

外两个地区的地衣中没有获得该属，属于特有的分

布。波罗的海采样地段在北纬 55°附近的基尔湾，

地处温带北缘，春秋短而冬夏长，最高温度可达

28 °C，植被丰富多样。从波罗的海南岸的 2 属    
5 个种地衣样品中，共分离到 18 个属的放线菌，

地衣放线菌多样性处于西双版纳和白茫雪山之间。

其中 Clavibacter、Curtobacterium、Glaciibacter、

Labedella、Naasia、Sanguibaacter、Nocardioides
等 7 个属没有在另外两处的地衣分离到。地衣放线

菌的组成不算复杂，但与另外两个地区放线菌的组

成显著不同，差别达 44%。在 3 个地区地衣样品

都 同 时 分 离 到 Streptomyces 、 Microbacterium 、

Rhodococcus 和 Williamsia 等 4 个属(仅占 42 个属

的 9.5%)的成员，说明这 4 个属在北纬 22°至 55°
从海平面到 4 000 m 高山的地衣中都有广泛分布。

Williamsia 属是 Kämpfer 等[19]1999 年从托儿所发现

的，目前有 11 个种，广泛分布在海洋、湖沼、植 
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图 1  基于 16S rRNA 基因序列构建波罗的海南岸地衣部分放线菌的系统进化树 
Figure 1  Neighbour-Joining phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequences of partial actinomycetes isolated from 
lichens collected from South Bank of the Baltic Sea 
注：分支点上的数值表示自展值计算 1 000 次分析所得值，小于 50%的值隐藏；标尺为 0.01 进化距离；括号内为菌株的 16S rRNA
基因序列在 GenBank 中的登录号. 
Note: Bootstrap values based on 1 000 replications are shown on branch nodes, Bootstrap values <50% are hidden; Bar 0.01 substitutions 
per nucleotide positions; The accession numbers in the GenBank for the 16S rRNA gene sequences of these strains are listed in brackets. 
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图 2  3 个地区纯培养地衣放线菌的相似性比较 
Figure 2  Similarity comparison of pure cultured 
actinomycetes associated with lichens in three regions 
注：图中数字表示 3 个地区地衣分离到的放线菌菌属数. 
Note: Numbers in the figure show the quantities of actinomycetes 
genera isolated from lichens in three regions. 

 
物、海绵甚至人血和油田土壤，这是首次从地衣中

获得。这 3 个地区的气候、土壤、植被等自然条件

差别很大，采集的地衣样品分属 25 个属，而且地

区之间没有采集到相同的地衣属，亲缘关系较远，

导致地衣放线菌的区系组成不同，共性很小。与土

壤放线菌的组成比较，除了以上 4 个共有属以外，

杆球状的 Corynebacteriales 和 Micrococcales 两个

目的放线菌组成最为复杂，这是地衣放线菌区系的

主要特征。值得一提的是，在此次分离工作中有

8.5%−15.5%的菌株属于潜在新种。 

3  讨论与结论 
部分学者在前期对地衣微生物的免培养调查

中检测到了丰富的放线菌[9,13,20]，同时也分离获得

了部分放线菌纯培养菌株[10-11,21]。2005 年，默沙

东制药的研究者 González 等[22]对 25 份地衣样品

进行了地衣放线菌的选择性分离，共获得 337 株

放线菌，分布在 11 个属(游动放线菌属、小单孢

菌属、链霉菌属、拟无枝酸菌属、假诺卡氏菌属、

糖多孢菌属、红球菌属、游动双孢菌属、链孢囊

菌属、马杜拉放线菌属、地嗜皮菌属)。Cardinale
等[9] 2006 年从 11 份地衣样品中分离得到了 7 株放

线菌，隶属放线菌的 5 个属：短杆菌属、纤维菌属、

小单孢菌属、链霉菌属和链孢囊菌属。2017 年 Liu
等[23]从云南金沙江中段 35 份地衣样品中分离纯化

到 213 株放线菌，分布在 9 个目 19 个科 38 个属，

其中 13 个属[Actinophytocola、Angustibacter、草

药菌属、拟孢囊菌属、动球菌属、北里孢菌属、

Nakamurella、野野村菌属(Nonomuraea)、拉贝达

氏菌属、列舍瓦里尔菌属(Lechevalieria)、伦茨氏

菌属、舒曼氏菌属(Schumannella)、梅泽宾夫氏菌

属(Umezawaea)]是首次从地衣里面发现。这些结果

表明，地衣中蕴藏着多样性极其丰富的放线菌资源

亟待我们发掘。 
在本次研究中，使用 3 种放线菌选择分离培

养基分别从西双版纳、白茫雪山、波罗的海南岸

地衣样品获得 33、9、18 属的放线菌，共计 7 个

目 16 个科 41 个属，西双版纳地衣放线菌的群落结

构最为复杂，白茫雪山最为单调；分别有 18、1、

7 属的成员在另外两个地区地衣中未被分离到。

3 个地区地衣放线菌区系的共性很小，西双版纳与

波罗的海南岸共有的地衣放线菌仅 11 个属，分别

有 18 和 7 个属在对方地衣样品未分离到，且它们

的相似度不到 30%。3 个地区都分离到的放线菌仅

Streptomyces 、 Microbacterium 、 Rhodococcus 和

Williamsia ４个属的成员，前 3 个属是常见的放线

菌属。这 3 个地区地衣放线菌的组成与金沙江中段

地衣放线菌的组成差别也比较大。Leucobacter、

Paenarthrobacter、Friedmanniella、Tessaracoccus、

Clavibacter、Curtobacterium、Glaciibacter、Naasia、

Sanguibacter 等 9 个属的成员是首次从地衣中分离

到。这 3 个地区地衣放线菌约有 8.5%−15.5%属于

潜在新种，甚至可能是新属，这说明地衣放线菌区

系组成不但复杂，而且未知菌种类甚多。此外，在

使用的 3 种放线菌分离培养基中，以 YIM 91 培养

基[14]获得的放线菌种类最为复杂，未知菌也较多。 
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目前对地衣微生物的研究主要还是集中在免

培养，利用免培养的手段对获得的资料进行多样性

和功能分析，从而推断其与地衣的关系。这些工作

克服了纯培养的局限，丰富了我们对地衣微生物多

样性的认识与理解。但在大多数情况下，如果我们

想从地衣微生物中挖掘新的活性物质并加以开发

和利用，获得纯培养物是必不可少的基础工作。 
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