
微生物学通报 Jun. 20, 2020, 47(6): 1709−1720 
Microbiology China DOI: 10.13344/j.microbiol.china.191043 

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

                           

Foundation items: National Key Research and Development Program of China (2018YFC1406903); National Natural 
Science Foundation of China (91851201); Key Research and Development Program of Hunan 
Province (2018SK2011) 

*Corresponding author: E-mail: lihuirong@pric.org.cn  
Received: 13-12-2019; Accepted: 24-03-2020; Published online: 16-04-2020 
基金项目：国家重点研发计划(2018YFC1406903)；国家自然科学基金(91851201)；湖南省重点研发计划(2018SK2011) 

*通信作者：E-mail：lihuirong@pric.org.cn 

收稿日期：2019-12-13；接受日期：2020-03-24；网络首发日期：2020-04-16 

研究报告 

南极恩克斯堡岛土壤中可培养细菌多样性 
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摘  要：【背景】南极地区环境苛刻植被稀少，无冰区面积约占其总面积的 0.4%，但是土壤中存

在着丰富的微生物群落，对于极地微生物资源仍需要进一步挖掘。【目的】获得南极恩克斯堡岛土

壤中可培养细菌多样性信息。【方法】对来源于南极恩克斯堡岛的 5 个土壤样品采用直接涂布、微

好氧富集和有氧富集后涂布 3 种方法进行细菌分离培养。【结果】共获得 144 株可培养细菌，分布

于 5 门 30 个属。这些菌株来自变形菌门(Proteobacteria，38.9%)、放线菌门(Actinobacteria，34.0%)、

厚壁菌门 (Firmicutes，22.2%)、异常球菌 -栖热菌门 (Deinococcus-Thermus，3.5%)、拟杆菌门

(Bacteroidetes，1.4%)等。不同土壤样品中可培养细菌多样性存在差异。企鹅粪土中 Bacillus 是主

要属类；Pseudomonas、Streptomyces 在植被覆盖区土壤中是优势菌属；Psychrobacter 在湖水边土

壤中是优势属类，Flavobacterium、Chryseobacterium 仅从该样品中分离得到；放线菌门类在干燥

土壤样中占优势，Pseudarthrobacter、Rhodococcus、Microbacterium 等属仅从这类干燥样品中分离

出。经 16S rRNA 基因序列对比发现，有 2 株菌为潜在新种。【结论】南极恩克斯堡岛土壤中存在

可开发利用的菌种资源，本文为研究该地细菌多样性提供一定的基础数据。 
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Abstract: [Background] The environment in Antarctic is harsh and few plants coverage. The ice-free area 
only accounts for 0.4% of the total area, but accompanied with abundant microbial communities in the 
soil. Polar microbial resources need to be further explored. [Objective] This study was to obtain 
information on the diversity of culturable bacteria in soils from Inexpressible Island, Antarctica. 
[Methods] We isolated bacteria in the five soil samples from Inexpressible Island, Antarctica. Three 
different cultivation methods were applied, including directly spreading, microaerobic enrichment and 
aerobic enrichment method. [Results] A total of 144 culturable bacteria were obtained. These culturable 
bacteria belonged to 30 genera, and divided into 5 phyla, which consisted of Proteobacteria (38.9%), 
Actinobacteria (34.0%), Firmicutes (22.2%), Deinococcus-Thermus (3.5%) and Bacteroidetes (1.4%). 
Diversity of culturable bacteria in different soil samples was different. Bacillus dominated in soil from 
Penguin activity area. Pseudomonas and Streptomyces dominated in soil from mosses and lichens coverage 
area. Psychrobacter dominated in lakeside soil, with Flavobacterium and Chryseobacterium were isolated 
only in this sample. Actinobacteria were dominant in dry soils, such as Pseudarthrobacter, Rhodococcus 
and Microbacterium were isolated only from dry soil samples. It was suggested that 2 isolates were found 
to be potential novel species for their low 16S rRNA gene sequence similarity. [Conclusion] There are 
exploitable bacterial resources in the soil of Inexpressible Island, Antarctica. This paper also provides 
some basic data for the study of bacterial diversity in this area. 
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长期以来，南极地区一直被认为是地处偏远

并保持着原始纯净的环境[1]。该环境的典型特征是

极度寒冷、干旱、大幅度温度波动、反复冻融和

土壤含盐量高等，这些恶劣的条件对动植物的生

存极为不利[2]。一般来说，极端环境和简单的食物

网会造成生物量和生物多样性降低[3]，但近年来许

多研究表明在南极冰层、土壤或湖水等生境发现

的生物多样性和丰富度都超出预期[4-5]，而且在极

地发现的许多微生物由于特殊的环境因素都具有

一些独特的性质。 

南极恩克斯堡岛(Inexpressible Island)又称难言

岛，地处维多利亚地(Victoria Land)北部，罗斯海

特拉诺瓦湾南部，面积约 50 km2，呈棱形从北向

南延伸，基部的侵入岩类型主要是石英二长岩及

石英二长闪长岩[6]。维多利亚地的土壤类型多样，

整个地区的纬度梯度为 8°，处于极地高原和海岸

之间，该地土壤受到温度变化和降水的影响。维多

利亚地北部低海拔海岸的土壤比南部干谷地更为

发达，具有广泛的苔藓层，有海盐输入以及海鸟

和企鹅产生的粪便，因此该地区土壤中有机质含

量高[7-8]。海岸地区的粪土类型与大陆其他矿质土

壤有区别，微生物群落结构和丰度都存在差异[9]。 

尽管从环境中通过纯培养可获得的微生物少

于 1%[10]，但对于微生物菌株资源的开发利用来

说，分离培养技术是不可或缺的。如研究东南极

菲尔德斯半岛和北极苔原等地土壤可培养细菌多
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样性时，通过直接稀释土壤样品涂布多种不同培

养基平板，或对样品进行不同前处理等方法，获

得了一定数量的潜在新种，也提供了筛选出具有

新活性物质菌株的可能[11-12]。同时，可分离培养

的细菌在一定程度上反映了微生物分布具有普遍

性。为了获得更多的可培养菌株，研究者们尝试

了不同的培养方法，如微生物富集培养、模拟微

生物生长的天然环境的原位培养等[13-14]。 

不同区域之间和区域内的细菌群落存在差

异，随气候和土壤理化条件改变都会发生变化。

对于极地还有许多未知的微生物等待发掘，而对

维多利亚地区土壤微生物群落多样性的研究主要

运用了分子生物学方法。Lee 等[15]运用 454 焦磷酸

测序方法研究麦克多干谷地区的微生物群落组

成 ， 结 果 显 示 细 菌 在 门 水 平 上 主 要 包 括

Actinobacteria 、 Proteobacteria 、 Acidobacteria 、

Firmicutes、Deinococcus-Thermus、Bacteroidetes 和

Gemmatimonadetes 等；Niederberger 等[3]运用限制

性 内 切 酶 片 段 长 度 多 态 性 (restriction fragment 

length polymorphism，RFLP)分析方法分析维多利

亚地北部 4 个不同地方土壤中微生物群落组成，构

建 16S rRNA 基 因 克 隆 文 库 发 现 Deinococcus- 

Thermus 和 Bacteroidetes 主要在干燥、低营养度土壤

中存在，而 Verrucomicrobia、Gammaproteobacteria

中黄单胞菌属仅在高湿度土壤中发现；Aislabie 等[9]

研究罗斯海地区鸟类粪土细菌群落组成，通过细

菌 16S rRNA 基因的 RFLP 分析方法发现，企鹅聚

集地的土壤中是 Firmicutes、Gammaproteobacteria

中的 Psychrobacter 为优势类群，而 Actinobacteria

和 Gammaproteobacteria 中 的 Rhodanobacter 、

Dokdonella 等属在非企鹅聚集地占主导地位。 

本文以传统培养方法为主，采用不同培养方

法对来自南极恩克斯堡岛的 5 个土壤样本进行细菌

分离培养，以获得更多分离株，并通过 16S rRNA

基因序列分析获得可分离株多样性，旨在增强对

南极地区微生物多样性的认识，同时也为开发和

利用新的菌种资源提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

中国第 34 次南极科学考察期间，5 份土壤

样 品 采 集 自 恩 克 斯 堡 岛 (74.83°–70.95°S ， 

163.58°–163.76°E)，位于维多利亚地北部、特拉诺

瓦湾南部。在 5 个采样点分别用无菌小铲除去表

层土壤及小石子，挖取 50−100 g 样品装入无菌采

样袋中，冷冻黑暗运输至国内实验室，实验前存

储在−20 °C 冰箱。采集点位置、采样时间及理化

性质见表 1。 

1.2  主要试剂和仪器及培养基 

16S rRNA 基因扩增的引物、酶和试剂，生工

生物工程(上海)股份有限公司；细菌基因组提取试

剂盒、普通琼脂糖凝胶回收试剂盒，天根生化科技

(北京)有限公司。PCR 仪，赛默飞世尔科技(中国)

有限公司；旋涡振荡器，Scientific Industries 公司；

水平电泳仪，Bio-Rad 公司。 

参照文献配制 NA 培养基[16]、R2A 培养基[17]

和 2216E 培养基[18]，1/10 NA 和 1/10 2216E 培养

基是将上述培养基成分减量为 1/10 配制。富集液

配方 [19] (g/L)：蛋白胨 0.2，酵母粉 0.2，NH4Cl 

1.0，MgSO4·H2O 0.2，CH3COONa 2.0，丙酮酸钠

1.25，EDTA 1.0，KH2PO4 0.2，NaHCO3 1.0，去离

子水 1 L。 

1.3  样品分离培养方法 

1.3.1  直接涂布培养 

无菌条件下，称取 1 g 土壤样品加入分装有 

9 mL 无菌生理盐水的试管中，在旋涡振荡器上

充分振荡 5 min，使试管中的土壤不沉在底部呈

混匀状态，系列稀释至 10–1、10–2、10–3 三个浓

度梯度，每个梯度分别取 100 μL 涂布到 1.2 中的

5 种培养基平板上。置于 15 °C 培养箱培养 15 d，

挑 取 菌 落 形 态 有 差 异 的 单 菌 落 进 行 平 板 划 线   

纯化。 
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表 1  恩克斯堡岛采样点位置及土壤理化性质 
Table 1  Geographical coordinates and geochemical parameters of soil samples from Inexpressible Island 
样品 

Sample 

采样日期 

Date 

地理位置 

Geographical 
coordinates 

土壤类型 

Soil type 

湿度 

Moisture
(%) 

总有机碳

TOC  
(μg/g) 

总有机氮

TON  
(μg/g) 

铵盐 

NH4
+-N  

(μg/g) 

硅酸盐 

SiO4
2−-Si 

(μg/g) 

硝酸盐 

NO3
−-N 

(μg/g) 

磷酸盐 

PO4
3−-P 

(μg/g) 

亚硝酸盐

NO2
−-N 

(μg/g) 

pH 

InS2 20180201 74.901 81°S, 
163.724 23°E 

Penguin  
activity area 

0.60 12.246 0.006 6 138.212 06 14.050 4 4.099 06 4.850 26 3.263 4 6.35

InS3 20180201 74.909 88°S, 
163.714 52°E 

Vegetation  
coverage 

4.00 0.132 4 0.026 83.835 08 3.941 84 0.841 26 37.702 51 0.344 4 7.04

InS4 20180201 74.896 71°S, 
163.724 74°E 

Freshwater  
lake 

2.20 0.573 6 0.044 5 98.371 14 4.341 68 4.219 6 31.445 47 0.086 66 6.81

InS5 20180201 74.906 83°S, 
163.727 04°E 

Typical  
geological  
landform 

1.00 0.105 7 0.019 7 49.144 9 4.260 76 0.782 46 29.437 29 0.234 78 7.35

InS6 20180201 74.915 78°S, 
163.710 59°E 

Rare  
biological 
background 

0.00 0.154 8 0.023 5 17.958 64 5.902 68 0.601 72 16.788 67 0.073 92 7.71

 

1.3.2  微好氧富集后涂布培养 

称取 5 g 土壤，加入装有 2/3 灭菌富集液的 

100 mL 蓝盖瓶中，用灭菌富集液将剩余 1/3 体积补

满，形成微厌氧环境。15 °C 静置富集培养，15、

30、45 和 60 d 后分别开瓶，取 1 mL 培养物系列稀

释至 10–1、10–2、10–3 三个梯度后涂布于 R2A 培养

基平板。置于 15 °C 培养 7–15 d，挑取形态有差异

菌落在 R2A 平板上进行划线纯化。 

1.3.3  有氧富集涂布培养 

称取 3 g 土壤样品，加入装有 100 mL 无菌富集

液的 300 mL 锥形瓶中，有氧条件下在 15 °C、  

150 r/min 摇床培养，10、20、30 d 后分别开瓶，取

1 mL 培养物稀释至 10–1、10–2、10–3 三个浓度梯

度后涂布于 R2A 培养基平板，置于 15 °C 培养

7–15 d，挑取形态有差异菌落在 R2A 平板上进行划

线纯化。 

1.4  菌株保藏、细菌 16S rRNA 基因测序及其

分析 

1.4.1  菌株纯化及鉴定 

对于在 15 °C 培养箱中培养后平板上长出的

细菌菌落，根据菌落大小、颜色和形态等特征进

行描述，挑取形态差异较大的菌落进行划线纯

化、编号。将纯化后的单菌落接种至液体培养

基，15 °C、150 r/min 培养 5−7 d 后，取菌液保存

在 20%甘油管中，保藏于−20 °C。同时取菌液约

20 µL 于 0.2 mL 离心管中，煮沸 10 min 后，25 °C

下 5 000 r/min 离心 3 min，取上清 2 µL 作为 PCR

模板；无法煮沸获得菌体 DNA 的菌株培养物，

采用小量细菌基因组快速提取试剂盒提取细菌

DNA，取 1−2 μL 作为模板，对细菌 16S rRNA 基

因进行 PCR 扩增。16S rRNA 基因通用引物为 27F 

(5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′) 和 1492R 

(5′-GGTTACCTTGTTACGCTT-3′)[20]。PCR 反应体

系 (25 μL) ： 10Buffer 2.5 μL ， dNTPs Mix      

(2.5 mmol/L) 0.5 μL，引物 27F 和 1492R (10 μmol/L)

各 0.5 μL，BSA (20 mg/mL) 0.5 μL，rTaq 酶(5 U/μL) 

0.5 μL，DNA 模板 2 μL，无菌去离子水 18 μL。

PCR 反应条件：95 °C 5 min；94 °C 45 s，55 °C  

45 s，72 °C 2 min，30 个循环；72 °C 10 min。PCR

产物经胶回收试剂盒纯化后，连接到 pMD18-T 载

体上，将连接产物转化至大肠杆菌 DH5α 感受态细

胞，经复苏培养后涂布至含 100 μg/mL 氨苄青霉素

的 LB 培养基上，37 °C 培养过夜，挑取白色克隆

子，用 T 载体通用引物 M13+ (5′-GTAAAACGACG 

GCCAG-3′) 和 M13− (5′-CAGGAAACAGCTATGA 

C-3′)检测得到阳性克隆。4 °C 保存，送至生工生

物工程(上海)股份有限公司测序。 

1.4.2  系统发育分析 

将所测定的 16S rRNA 基因序列在 EzBioCloud 

(https://www.ezbiocloud.net/)比对，获得相似性较高
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的 相 关 模 式 菌 株 16S rRNA 基 因 序 列 ， 使 用

ClusterX 1.83 和 MEGA 6.0 分析并构建系统发育

树。将分离菌株的 16S rRNA 基因序列批量提交

上传至 NCBI 数据库，每个样品中分离得到的重

复 菌 株 仅 选 取 一 个 序 列 上 传 ， 获 得 登 录 号 为

MN315387−MN315460。 

2  结果与分析 

2.1  可培养细菌的多样性及系统发育分析 

前期实验采用直接涂布法，挑取平板上颜

色、形状、透明度等方面有差异的菌落，进行划

线纯化及测序，发现在 3 种平板上分离得到的菌属

个数为 R2A (14 个)>NA (10 个)>2216E (5 个)，后期

富集培养涂布选用 R2A 平板。 

5 份土壤样品中共分离得到 144 株可培养细

菌，对分离菌株 16S rRNA 基因进行 PCR 扩增、

测序和序列比对，发现这些菌株来自 5 个门，分

布在 30 个属 52 个种(表 2)。如图 1 显示，最多的

是变形菌门 56 株，达到总分离株的 38.9%；其次

是放线菌门 49 株，占比 34.0%；厚壁菌门 32 株，

占总数的 22.2%；异常球菌-栖热菌门 5 株，占总

数的 3.5%；拟杆菌门最少，仅有 2 株，占总数的

1.4%。将 16S rRNA 基因测序结果在 EzTaxon 数据

库中比对获得参考序列，应用 MEGA 6.0 软件绘

制系统发育树，得到进化树如图 2 所示。从系统

发育分析的结果可以看出，放线菌门中最多的是

链霉菌属(Streptomyces) 14 株，其次是节杆菌属 

 
表 2  不同样品分离细菌数目及多样性 
Table 2  The number and diversity of bacteria isolated 
from soil samples 
样品 

Sample 

分离株数目 

The number  
of isolates 

属/种数目 

The number of 
genera/species 

潜在新种数目 

The number of potential 
novel strains 

InS2 20 10/14 1 

InS3 46 16/18 0 

InS4 36 12/16 0 

InS5 20 13/15 0 

InS6 22 9/10 1 

 
 
图 1  分离菌株在门水平上分布 
Figure 1  The distribution of bacterial isolates at phylum 
level 

 
(Arthrobacter) 7 株 ， 最 少 的 类 谷 氨 酸 杆 菌 属

(Paeniglutamicibacter)、库克菌属 (Kocuria)和韩国

生工属(Kribbella)各 1 株。变形菌门中分别有 α、β

和 γ 三 个 亚 门 ， α 变 形 菌 亚 门 最 多 的 是

Aureimonas，有 7 株；β 变形菌类只有贪噬菌属

(Variovorax)；γ 变形菌亚门中最多的是嗜冷杆菌属

(Psychrobacter) (22 株 ) ， 其 次 是 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas) (15 株)。对 144 株菌株测序时发现，

有 2 株菌(1 株属于变形菌门，1 株属于放线菌门)

的 16S rRNA 基因序列相似度均小于 97%，可以认

为是潜在新种[21]。这两株潜在新种的菌株鉴定工

作正在进行中。 

2.2  不同培养方法在同种平板获得可培养细菌

的多样性 

为了使可培养细菌的多样性增加，本实验用

了 3 种方法，分别是直接涂布培养、微好氧富集

和有氧富集在不同时间段涂布培养。3 种方式在

R2A 平板上分离到的可培养细菌的种类有区别。

直接涂布法分离得到 11 个属，独有 7 个属；有氧

富集分离得到 9 个属，独有 5 个属；微好氧富集

独 有 2 个 属 ， 分 别 是 Paeniglutamicibacter 和

Acinetobacter。上述结果说明在 R2A 平板上，有氧

富集和无氧富集均获得特有属，有氧富集涂布与

直接涂布法共有的属 4 个，包括 Staphylococcus、

Rhodococcus、Pseudarthrobacte 和 Arthrobacter，微

好氧富集获得可培养细菌种类少(图 3)。 
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图 2  分离菌株 16S rRNA 基因序列与标准株序列采用邻接法构建的系统发育树 
Figure 2  Phylogenetic dendrogram of bacterial 16S rRNA gene sequences were inferred using neighbor-joining analysis 
注：括号中是 16S rRNA 基因序登录号；斜线后是在属水平分类上相同的分离株数目；分支上数字表示 Bootstrap 值；标尺表示

每个核苷酸序列位置中碱基替换数. A：放线菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和异常球菌-栖热菌门；B：变形菌门. 

Note: GenBank accession numbers of 16S rRNA gene sequences are given in the parentheses; The number of the same strains at genus level 
are given after slash; Numbers at the branch points indicated the bootstrap value; Scale bar indicates the estimated number of base changes 
per nucleotide sequence position. A: Actinobacteria, Firmicutes, Bacteroidetes and Deinococcus-Thermus; B: Proteobacteria. 
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图 3  3 种培养方法在 R2A 培养基上得到细菌在属水平数目韦恩图 
Figure 3  Venn diagram of the number of bacterial genera among three culture methods using R2A medium 
 

 

2.3  不同采样点间可培养细菌多样性的区别 

在门水平上，所有菌株中变形菌门细菌最多

(38.9%)，其次是放线菌(34.0%)。拟杆菌门细菌仅

在 InS4 样品中出现，InS6 样品中没有分离得到异

常球菌-栖热菌门(图 4)。 

在属水平上，5 个样品分离培养出的菌株有 

30 个属，其中占比最大的属为 γ 变形菌亚门的

Psychrobacter，在样品 InS2、InS3、InS4 中均分离

得到，而且是 InS4 中的优势类群。厚壁菌门的

Bacillus 、 Lysinibacillus 和 γ 变 形 菌 门 中 的

Pseudomonas 及异常球菌-栖热菌门的 Deinococcus

在 4 个样品中都有分布。 

从图 5 可以看到，不同采样地分离得到的可培 

 

 
 
图 4  可培养细菌在门水平上分布柱状图 
Figure 4  The community structure of isolated bacteria in 
5 different soils at phylum level 

养细菌在属水平上有差异。InS2 采样点是典型动

物企鹅的活动区域，土壤中有企鹅粪便，碳和氮

素 含 量 都 很 高 。 Bacillus 是 其 优 势 属 ，

Stenotrophomonas 和 Sphingomonas 也较多，其中

Stenotrophomonas pavanii 和 Paeniglutamicibacter 

antarcticus 是该样品中的特有种类。InS3 样品在植

被覆盖区域，分离出的菌株中变形菌门的细菌较

多，达到 48.9%，分离得到的细菌多样性在 5 个样

品中最好，分布在 16 个属，该样品中的优势属是

Streptomyces 和 Pseudomonas，主要是 Pseudomonas 

graminis 和 Streptomyces fildesensis。InS4 样品来

自 淡 水 湖 边 缘 的 土 壤 ， 土 壤 较 为 湿 润 ，

Chryseobacterium、Flavobacterium 和 Kocuria 是该

样品的特有属，包括 Flavobacterium degerlachei、 

Chryseobacterium jeonii 和 Kocuria rhizophila 菌。

InS5 样品采集于典型的地质地貌区，分离菌株分

布 在 12 个 属 ， 特 有 属 有 Acinetobacter 和

Kribbella，分别是 Acinetobacter nosocomialis 和

Kribbella ginsengisoli 菌。InS6 样品的采样点极其

干燥，是生物稀少的本底区，样品中有较多砂

砾，分离菌株中的放线菌门细菌丰度很高，约占

72.7% 。 Microbacterium 、 Pilimelia 、 Nocardioides

在 InS6 样 品 中 分 离 株 较 多 ， 主 要 有 Pilimelia 

columellifera subsp. pallida 、 Microbacterium 

paraoxydans 和 Nocardioides houyundeii。 
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图 5  可培养细菌在属水平上的分布柱状图 
Figure 5  The community structure of isolated bacteria at genus level  
注：A：厚壁菌门、异常球菌-栖热菌门和放线菌门中的属；B：变形菌门和拟杆菌门中的属. 

Note: A: The genus in Firmicutes, Deinococcus-Thermus and Actinobacteria; B: The genus in Proteobacteria and Bacteroidetes.  
 

3  讨论与结论 

本研究对来自南极维多利亚地北部恩克斯堡

岛的 5 个土壤样品主要进行了可培养细菌分离培

养，进一步了解维多利亚地在不同地区土壤微生

物多样性。我们从所有样品中共分离得到 144 株细

菌，经 16S rRNA 基因序列测定比对后发现，这些

菌株分布在 Actinobacteria、Proteobacteria、

Firmicutes、Bacteroidetes 和 Deinococcus-Thermus， 

这与以往对南极维多利亚地的不同性质土壤微生

物多样性研究结果基本一致。Adams 等[22]对维多

利亚地不同类型土壤中细菌进行了分类，他们发

现 干 冷 地 带 的 矿 质 土 在 门 水 平 上 主 要 是

Actinobacteria 、 Proteobacteria 、 Firmicutes 和

Bacteroidetes，而鸟类粪土中主要是 Firmicutes。

Aislabie 等[23]对来自维多利亚地 2 个不同区域的   

4 个土壤样品运用分离培养和分子生物学方法研究
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土壤中的优势细菌，其样品含水量低，总碳和氮

量均不高，磷含量较高，他们的分离培养结果显

示土壤中主要有 Bacteroidetes、Actinobacteria 和

Proteobacteria 门类。我们的实验结果也显示出不

同类型土壤在门、属水平上组成有差异，企鹅粪

土土壤中主要是 Firmicutes 和 Proteobacteria，在含

水量较高的土壤中主要是 Proteobacteria，而干燥

的 土 壤 中 主 要 是 Actinobacteria 。 土 壤 中

Proteobacteria 较多可能是其中有许多属类可以利

用不同有机物。  

本研究结果显示不同样品之间在属水平上有

一定差异。InS2 样品采于企鹅活动区域，该样品

地土壤呈酸性，总碳量和 NH4
+-N 含量在所有样品

中最高。企鹅等海鸟类的粪便不仅是维持该地有

机碳和氮含量高的原因之一，还会使土壤的 pH 值

降 低 [24] 。 从 InS2 样 品 中 分 离 得 到 的 菌 株 中

Firmicutes 和 Proteobacteria 门类占比较大，其中相

对优势属是厚壁菌门中的 Bacillus，因为芽孢杆菌

可以产生抵御环境压力的芽孢，可以存在于动物

肠道中，在鸟类粪土中且有机质丰富的地方这类

细菌更容易出现 [9,25]。此外，该样品中分离出的

Gammaproteobacteria 是变形菌门中的主要类群，

Stenotrophomonas、Pseudomonas、Psychrobacter 均

有检出，其中 Stenotrophomonas 是该样品的特有

属。Stenotrophomonas pavanii 在以往研究中被发现

是 内 生 固 氮 菌 [26] 。 用 有 氧 富 集 法 分 离 得 到

Paeniglutamicibacter antarcticus，该菌属于严格需

氧类型，在南极海洋沉积物中被分离出[27]。InS3

样品来自于植物覆盖区域土壤，土壤湿度达到

4%，氮和磷元素都比较丰富，这两种元素在植物

体内参与合成多种化合物。该样品中分离得到细

菌的优势属是变形菌门中的 Pseudomonas 和放线

菌门中 Streptomyces。Pseudomonas 属类中有常见

的根际植物促生菌，还有的具有较强的解磷能

力，促进植被吸收磷养分，有利于植物生长，对

于 P 元素在植物土壤生态的循环也承担了一定作

用[28-29]。在 InS3 样品分离得到的 Pseudomonas 属

类中，有较多的菌是 Pseudomonas graminis，该

菌曾在草场中被分离出[30]，而 Streptomyces 属中

主要分离出的是 Streptomyces fildesensis，该菌也

曾在南极土壤中被分离得到 [31]，而且链霉菌作

为放线菌，大多可以产抗生素，对提高植物抗病

性等方面都有一定作用 [32]，可见土壤中优势菌

群与土壤类型有关。InS4 样品是湖水边缘土壤，

该样品中的优势属为 Psychrobacter，特有属是

Chryseobacterium 、 Flavobacterium 等 。

Psychrobacter 是一种在极冷环境中常见的细菌，

在 极 地 土 壤 、 冰 层 等 地 均 有 发 现 [33-34] 。

Flavobacterium degerlachei 、 Chryseobacterium 

jeonii 属 于 Cytophaga-Flavobacterium-Bacteroides 

(CFB)菌群(现为 Bacteroidetes)，在淡水和海洋系统

中都非常丰富，有研究认为该类细菌在寒冷水体

中对有机物有吸收或降解作用[35-36]，土壤中发现

的这类细菌可能来自于湖水。InS5 样品土壤采于

典型地貌区，InS6 样品来自于生物稀少的本底

区，这两个土壤样品 pH 均偏碱性，土壤湿度

低，有机质含量也较低，InS6 样品极其干燥，含

水量为零。两个样品分离出的细菌中放线菌门占

比大，有研究表明放线菌门在干燥和低营养的土

壤 中 占 据 优 势 [37] 。 两 个 样 品 中 均 分 离 出

Pseudarthrobacter，该属类具有耐干燥特点[38-39]。 

在本研究得到的分离可培养细菌中有两株潜

在新种，一株为 Sphingomonas sp. (菌株名称为

InS209-1，登录号 MN315391)属于变形菌门，另

一株 Nocardioides sp. (菌株名称为 InS609-2，登录

号 MN315455)属于放线菌门。Sphingomonas 这类

耐冷细菌在南极空气中、冻土区均被分离出，在

降解有机物污染方面已被研究[40-42]。放线菌门细

菌 能 够 在 极 地 的 干 燥 、 寒 冷 土 壤 中 存 在 ，

Nocardioides 属类细菌在治理环境污染方面也有应
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用 [43-44]。极地的特殊环境赋予了微生物多种特

性，还有发现新种的潜力，有许多微生物资源等

待挖掘。 

5 个样品采样地不同，从培养结果可以发现

其群落结构有一定差异，尤其是 InS2 样品与其他

样品的区别更大，这与采样地环境有关系。本实

验采用分离培养方法分析南极恩克斯堡岛中细菌

多样性，可培养细菌在一定程度上反映了该地的

优势菌群，而且在分离得到的菌株中放线菌占总

分离株的 34.0%。放线菌是产生抗生素的重要来

源，不同地理位置和土壤条件都可能使放线菌有

更多的理化性质。本实验中的一株属于放线菌的

潜在新种 InS609-2，在新种鉴定过程中发现，该

菌株对一定浓度的青霉素、卡那霉素、氨苄西

林、四环素和氯霉素等均有抗药性。其他分离菌

株待进一步做抗菌活性测定，在南极恩克斯堡岛

土壤中放线菌占比大因而具有潜在研究价值。实

验中采用的培养方法和条件、人为操作等因素都

会影响可培养细菌的分离结果，由于分离培养方

法相比非培养方法具有很大的局限性，后续对于

极地土壤的细菌分离也可考虑采用改良寡营养培

养基等，用更低温条件以获得更多菌种资源。 
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源部第一海洋研究所王能飞副研究员提供了土壤
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稿件书写规范 

论文中计量单位的表示方法 
为执行国务院发布的《关于在我国统一实行法定计量单位的命令》的规定，计量单位和单位符号按国家技

术监督局发布的《量和单位》GB3100-3102-93 执行。单位符号均用英文小写(正体)，不允许随便对单位符号进

行修饰。现将本刊常用计量单位和符号介绍如下，希望作者参照执行。 

时间：日用 d；小时用 h；分钟用 min；秒用 s 等表示。 

溶液浓度：用 mol/L，不用 M (克分子浓度)和 N (当量浓度)等非许用单位表示。 

旋转速度：用 r/min，不用 rpm。 

蒸汽压力：用 Pa 或 kPa、MPa 表示。 

光密度：用 OD (斜体)表示。 

生物大分子的分子量：蛋白质用 Da 或 kD，核酸用 bp 或 kb 表示。 

图表中数值的物理量和单位：物理量符号采用斜体，单位用正体并用括号括起，例如：t (h) (表示时间，单位

是小时)。带数值的计量单位：除长度计量单位和%不能省略外，短线、顿号和±号前的其他相同单位可省略。

例如：20 cm×0.3 cm；20%−30%；20−30 °C；1−3 d；4、5、6 g/L。  


