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专论与综述 

酸微菌纲(Acidimicrobiia)的研究概况 

何媛秋 1,2  龙丽娟 1  田新朋*1 
1 中国科学院热带海洋生物资源与生态重点实验室 中国科学院南海海洋研究所  广东 广州  510301 

2 中国科学院大学  北京  100049 

摘  要：酸微菌是酸微菌纲(Acidimicrobiia)下所有菌的统称，广泛存在于酸性矿废水和海洋、湖泊、

土壤、沙漠等环境，因其难培养、特殊的生理特性而受到特别的关注。酸微菌在酸性、中性和弱碱

性环境中均有分布，一部分种属嗜酸、中度嗜热、可进行 Fe2+氧化和 Fe3+还原反应，具有矿石氧化

和合成新型活性物质的能力，在生物浸矿与化学合成有潜在的应用价值；一部分种属存在于中性或

弱碱性的土壤、沙漠和水体中，是该类环境中放线菌的优势种类。本文概述了酸微菌纲的建立和发

展、酸微菌的系统发育、生物多样性与地理分布、主要生理特性、代谢途径、基因组研究等情况，

并对酸微菌的应用前景和未来研究方向进行展望。 
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Recent advances in the class Acidimicrobiia 
HE Yuan-Qiu1,2  LONG Li-Juan1  TIAN Xin-Peng*1 

1 CAS Key Laboratory of Tropical Marine Bio-resources and Ecology, South China Sea Institute of Oceanology, 
Chinese Academy of Sciences, Guangzhou, Guangdong 510301, China 
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Abstract: Strains in class Acidimicrobiia belonging to phylum Actinobacteria, widely live in acid mine 
drainage (AMD), ocean, desert, freshwater and soil environments. Recently, the class Acidimicrobiia 
species receive more attentions because of their barely growth under the laboratory condition and typical 
physiological and biochemical characteristics, including acidophilic, moderately thermophilic, or capable 
to Fe2+ oxidation and Fe3+ reduction. Acidimicrobiia species have been used in bioleaching, acid mine 
wastewater treatment and chemical synthesis based on their capabilities to oxidize ores and synthesize new 
active substances. While some mesophilic Acidimicrobiia species are the dominant group in neutral and 
weak alkaline environments, such as soil, desert and freshwater etc. This review summarizes the studies on 
Acidimicrobiia, including the process of establishment and development, phylogenetic analysis, species 
diversity and geographical distribution, physiological characteristics, metabolites, genomic studies, and 
prospects their potential applications and research fields. 
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酸微菌是酸微菌纲(Acidimicrobiia)下所有菌

的统称，隶属于放线菌门(Actinobacteria)，最早

由 Brierley[1]在 1978 年从铜浸出矿和温泉中分离获

得。起初酸微菌因其具有氧化 Fe2+和较强的 CO2

固定能力，能将酸溶性矿和非酸溶性矿中的重金

属沥出[2]，而被运用于生物浸矿过程。除了分布

于酸性环境中外，酸微菌在中性和弱碱性的河  

口 [3]和海水 [4]中也广泛分布，是水体中放线菌的

优势类群。随着更多酸微菌的分离与鉴定，人们

发现酸微菌具有多样的生理特性和广泛的分布范

围，且不同环境中发现的酸微菌在培养条件和理

化特征上表现出了较大差异。酸微菌纲目前包含

3 大科级类群，其中 Acidimicrobiaceae 类群以中度

嗜热、嗜酸、氧化 Fe2+和还原 Fe3+为特点，主要

分离自 pH 为 2.0 的酸性矿区环境中[5]；Iamiaceae

类群普遍分布在中温、中性或偏碱性的海洋、湖

泊等水体环境[6]；Ilumatobacteraceae 类群主要分离

自于河口[7]、浅滩[8]和沙漠土壤[9]。此外，位于暂

定 种 状态 (Candidatus)的 ‘Microtrichaceae’类 群 则

被发现于活性污水中[10-11]。目前人们对酸微菌的

研究还处在基础的鉴定和分类阶段，免培养生物

多样性研究表明很多酸微菌还未获得纯培养菌

株。因此，开展酸微菌纲菌种的研究，发掘全新

的放线菌资源，有利于对酸微菌独特的生理代谢

途径、全基因组功能基因挖掘、极端环境微生物

的演化以及全新活性化合物发现及应用等均具有

重要意义。 

1  酸微菌纲的建立与发展 

Acidimicrobium ferrooxidans (Am. ferrooxidans)
是 酸 微 菌 纲 中 首 个 成 功 分 离 的 菌 种 ， 早 期     

Am. ferrooxidans 通过形态和营养方式被认为是 

硫 化 杆 菌 属 (Sulfobacillus) 的 一 个 种 (S. 

thermosulfidooxidans)[12] 。 但 随 后 Clark 等 [13] 于

1996 年发现该菌与硫化杆菌在细胞长度、基因组

(G+C)mol%含量和 Fe2+氧化能力存在显著差异，

将其重新归类为 Acidimicrobium 新属下的一个新

种。在 1996 年，Blackall 等[10]从澳大利亚工业废

水中分离得到酸微菌纲的新属新种 ‘Candidatus 

Microthrix parvicella’ 。 Stackebrandt 等 [14] 于   

1997 年运用 16S rRNA 基因序列对放线菌纲进行

了 系 统 发 育 分 析 ， 首 次 建 立 了 酸 微 菌 亚 纲

(Acidimicrobidae) 并 将 Acidimicrobium 归 至

Acidimicrobiaceae。在 2009 年 Ferrimicrobium、

Ferrithrix[15]、Iamia[16]和 Ilumatobacter[7] 4 个新

属发表，2011 年至 2018 年又相继发表了新属

Aciditerrimonas[17]、Aquihabitans[18]、Acidithrix[19]

和 Desertimona[9]。目前酸微菌纲含有 1 目、3 科、

10 属、13 种。除 Ilumatobacter 和 Microthrix 内

分别含有 3 个种和 2 个种，其余属内只有单一种。

表 1 展示了目前已分离到的酸微菌菌株的相关

信息。 

2  酸微菌纲的系统发育地位 

1997 年 Stackebrandt 等 [14] 将 酸 微 菌 亚 纲

(Acidimicrobidae)归入放线菌纲中，2009 年 Zhi  

等[20]利用 16S rRNA 基因分类系统对放线菌纲重

新 进 行 了 系 统 发 育 分 析 ， 同 时 修 订 了

Acidimicrobiaceae 的部分 16S rRNA 基因序列，但

并 没 有 改 变 酸 微 菌 亚 纲 的 分 类 地 位 。 2012 年

Ludwig 等[21]提议将酸微菌亚纲独立出放线菌纲，

作 为 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 中 的 酸 微 菌 纲

(Acidimicrobiia)，以保持放线菌纲中物种特性的

一致性。同年，Gao 等[22]尝试运用保守特征性插

入缺失(conserved signature indels，CSIs)和不同的

保 守 蛋 白 基 因 (conserved signature proteins ，

CSPs)，包括细胞色素氧化酶 1 亚基 Cox1、三磷

酸胞苷合成酶(cytidine triphosphate synthetase，

CTPS) 、 葡 萄 糖 胺 果 糖 -6- 磷 酸 氨 基 转 移 酶

(glucosamine-fructose-6-phosphate aminotransferase，

GFT) 、 甘 氨 酰 -tRNA 合 成 酶 (glycyl-tRNA 

synthetase，GlyRS)等 9 种蛋白基因对放线菌门系

统发育框架进行分析，也提议将酸微菌亚纲分离

出放线菌纲，升级为独立的酸微菌纲。从图 1 (引自 
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表 1  酸微菌各属的发现及其栖息环境 
Table 1  Growth information and habitats of the genera in the class Acidimicrobiia 
时间 

Published 
time 

科名 

Family 

属名 

Genus 

种名 

Species 

分离环境 

Isolated 
environment 

分离培养基/组分 

Isolated 
medium/ingredient 

生长 pH 

Growth 
pH 

培养温度 

Growth 
temperature 
(°C) 

参考文献

References

1996 Acidimicrobiaceae Acidimicrobium Ferrooxidans Geothermal site Pyrite, Fe2+,  
yeast extract 

nd 48 [13] 

2009 Ferrimicrobium Acidiphilum Mine water Pyrite medium nd 30 [15] 
2009 Ferrithrix Thermotolerans Mine water Iron/yeast extract  

medium 
nd 45 [15] 

2011 Aciditerrimonas Ferrireducens Solfataric soil Sulfolobus medium 
with yeast extract 

2.5 55 [17] 

2015 Acidithrix Ferrooxidans Acid mine 
drainage 

Tryptone soya broth 
with Fe2+ 

2.5 25 [19] 

1996 Iamiaceae Microthrix Parvicella Activated sludge 
plants 

R2A agar nd 25 [10] 

2006  Calida Activated sludge 
plants 

R2A agar nd 25 [11] 

2009 Iamia Majanohamensis Sea cucumber SN medium 7.0−8.0 30 [16] 
2013 Aquihabitans Daechungensis Eutrophic water 50% R2A agar 7.0−8.0 25 [18] 
2009 Ilumatobacteraceae Ilumatobacter Fluminis Estuary sediment R medium 7.0−11.0 25 [7] 
2011 Nonamiense Seashore sand R medium 6.0−10.

0 
25 [8] 

2011 Coccineum Seashore sand R medium 6.0−8.0 25 [8] 
2018 Desertimonas Flava Desert sand 10% trypticase  

soya agar 
6.0−7.0 28 [9] 

注：nd：未知. 

Note: nd: No data available. 
 

 
 

图 1  基于 16S rRNA 基因序列的放线菌门系统发育树[21] 

Figure 1  Phylogenetic tree of phylum Actinobacteria 
based on 16S rRNA gene sequences[21] 

Ludwig 等[21])可以看出，酸微菌纲在进化关系上

与放线菌门中其他纲相距较远，应作为单独的进

化 类 群 。 2018 年 Asem 等 [9] 提 议 建 立 新 科

Ilumatobacteraceae ， 与 Acidimicrobiaceae 、

Iamiaceae 等 共 同 归 类 于 酸 微 菌 目

(Acidimicrobiales)。基于 16S rRNA 基因序列重建

的酸微菌纲菌种的系统发育树(图 2)显示出 4 个主

要类群，其中来自海洋、沙漠和活性污泥等中性

环 境 的 Iamiaceae 、 Ilumatobacteraceae 和

‘Microtrichaceae’类群聚成一支，而来自酸性矿石

废水的 Acidimicrobiaceae 自成一支。Hu 等[23]通过

分析 7 个酸微菌纯培养菌株的全基因组序列和从

宏基因组数据中拼接获得的 13 个酸微菌全基因组

序列，并与非酸微菌类群进行比较，找到 3 个酸

微菌纲特有的蛋白序列中的 CSIs，这些 CSIs 分

别位于 RNA 聚合酶的 β 亚基、转录终止因子 Rho 
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图 2  基于 16S rRNA 基因序列的酸微菌纲物种的系统发育树 
Figure 2  Reconstructed neighbour-joining tree showing the phylogenetic relationships of the class Acidimicrobiia based 
on the 16S rRNA gene sequences 
注：发育树节点数值表示 Bootstrap 值；发育树标尺为 0.02，表示平均每个核苷酸位置有 0.02 个差异. 

Note: Numbers at nodes in the phylogenetic tree represent bootstrap percentages; Bar is 0.02, representing 0.02 substitutions per 
nucleotide position. 
 

和 CCA tRNA 核苷酸转移酶的编码基因。同时

Hu 等[23]还发现了 5 个酸微菌纲特有的 CSPs。通

过对酸微菌基因组数据的比较分析和系统发育树

构 建 ， Hu 等 [23] 还 提 议在 Acidimicrobiaceae 和

Iamiaceae 的 基 础 上 增 加 Ilumatobacter 类 群 和

‘Microtrix’类群，这和 Asem 等[9]提议的系统发育

地位相符合。 

3  酸微菌纲纯培养物种生理特性 

由于地理分布环境的多样性，酸微菌不同

类群之间表现出明显不同的生理特性。表 2 列

出 了 目 前 Acidimicrobiaceae 、 Iamiaceae 和

Ilumatobacteraceae 中有效发表的 9 个属的生理

特点。从表 2 可以看出，酸微菌一般呈棒状或细

杆 状 ， 部 分 种 类 具 有 运 动 能 力 。 酸 微 菌 中

Acidimicrobium、Ferrithrix 和 Aciditerrimonas 的

菌种表现出中度嗜热的特性，其余菌种为常温

菌。Acidimicrobiaceae 的菌种最初分离自 pH 值

为 2.0 左右的酸性矿环境中，具有嗜酸的特点，

常用的培养基为含有 Fe2+和 Fe3+的胰酪大豆胨培

养基(tryptic soy broth，TSB)、改良铁硫葡萄糖

酵母培养基(glucose yeast extract ferrous sulfate，

GYEFe)和改良硫化叶属培养基(modified Sulfolobus， 

MS)[13,15,17]；而 Iamiaceae 的种类分离自中性或弱

碱性的湖泊、海洋和沙漠环境，不能在酸性培养

基中生长，菌种生长用的培养基为海水琼脂培养

基(marine agar 2216，MA，DifcoTM)或 R2A 琼脂

培养基(R2A agar，DifcoTM)[7,16,18]。酸微菌细胞壁

肽聚糖类型多为 meso-DAP (meso-diaminopimelic 

acid)[5-6] ， 但 Ilumatobacteraceae 下 属 种 为

LL-DAP (LL-diaminopimelic acid)[7-9]。主要的甲

基 萘 醌 有 MK-9(H8) 、 MK-9(H4) 、 MK-9(H6) 和

MK-8(H10)
[5-6]。大部分酸微菌主要脂肪酸类型为

i-C16:0，特殊的情况存在于 I. majanohamensis 为

C17:0
[16]，D. flava 为 C16:0

[9]，A. daechungensis 为

C16:1ω5c[18]。 

目前发现的酸微菌都能进行异养生长，为好 
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氧或兼性厌氧菌，其中分离自酸性矿环境中的

Acidimicrobiaceae 下 的 Am. ferrooxidans 和       

A. ferrireducens 还可利用环境中的 Fe2+和 O2 作为电

子供体和受体进行化能自养生长，通过 Fe2+氧化系

统将 CO2 固定为有机化合物而获得能量[13,17]。此

外，Acidimicrobiaceae 下的种在缺氧条件下能以有

机物或 H2 作为电子供体进行生物异化铁还原反

应，将电子传递给 Fe3+，产生 Fe2+和自身生命活动

所需能量[24]。Iamiaceae 和 Ilumatobacteraceae 分离

自海洋、湖泊和沙漠环境，营异养生长，其氧化

Fe2+或还原 Fe3+未见报道。‘Microtrichaceae’类群分

离自活性污泥，‘M. parvicella’和‘M. calida’营异养

生长，由于生长缓慢，极难培养，大部分生理和

生化实验无法进行[10]。其中‘M. calida’可利用长链

脂肪酸作为碳源，但不能利用单糖和挥发性脂肪 

酸[25]。然而‘M. calida’可利用的碳源较少，仅发现

它能利用挥发性脂肪酸作为碳源[11]。 

4  酸微菌的分布及多样性 

4.1  酸微菌的地理分布 

虽然目前成功分离与鉴定的酸微菌来自酸性

矿废水、海洋、湖泊和沙漠环境，但宏基因组分

析显示酸微菌在海洋和陆地环境的微生物类群中

占有一定比例。例如 2016 年 Chen 等[26]对西南印度

洋脊 8 个不同地点的样品进行放线菌多样性分析，

发现酸微菌纲菌种在该地区所有放线菌中比例最

高，其中酸微菌目(Acidimicrobiales)在 8 个样品中

的分布频率范围为 2.1%−27.0%，此外未确定分类

地位的放线菌 16S rRNA 基因序列中 80%以上可归

至酸微菌目。陈柔雯[27]对 29 个南海沉积物样品(深

度 42−4 280 m)进行了宏基因组测序与分析，发现

酸微菌的平均相对丰度为 1.24%−3.34%，约占放线

菌类群的 75%−85%。陈淇等[28]对三亚鹿回头岸礁

区两个优势物种澄黄滨珊瑚和丛生盔型珊瑚中的

放线菌种类进行分析，发现酸微菌目的克隆子分

别占文库序列总数的 56.7%和 51.0%。除了印度洋

和南海，调查显示在黄海和渤海[29]、红海[30]、地

中海东部与挪威海域沉积物[31]、北冰洋沉积物[32]

的宏基因组分析中均有酸微菌存在，其中在黄海

和渤海海域细菌类群中所占比例分别为 3%−12%，

在红海占比例约为 5%。除海洋环境外，酸微菌在

陆地环境也广泛分布，如酸微菌在内陆水库细菌

类群中占比 1.5%−3.9%[33]，在德国东部矿区 pH 

4.0−6.0 的湖泊中酸微菌占细菌类群的 13.0%[34]，

在澳大利亚等地的工厂废水和污泥中酸微菌类群

易产生大量泡沫，影响废水中固体污染物的分离

效果[35]。中国学者在中国西南部亚热带不同植被

森林土壤中发现酸微菌占比 1.24%−1.75%[36]，在

中国滇西北高寒地土壤环境中酸微菌类群在植被

退化的草原中含量显著上升[37]，在中国西部冰川

前沿退缩地土壤中发现酸微菌为优势类群，占所

有细菌类群总量的 19%[38]。此外，在沙漠土壤环

境也发现有酸微菌的存在[9]。这些结果显示出酸微

菌类群在全球范围内广泛分布，且大部分为未被

发现和培养的种类，资源储量较大，可能具有重

要的生态功能。 

 
表 3  酸微菌 16S rRNA 基因序列数量 
Table 3  The number of 16S rRNA gene sequences in the 
class Acidimicrobiia 
分类地位 

Taxon 

已发表种 

Published 
culturable 
strain 

纯培养序列 

(未发表) 

Unpublished 
culturable strain 

免培养序列 

Culture- 
independent 
sequences 

Acidimicrobium 1 7 6 
Ferrimicrobium 1 12 73 
Ferrithrix 1 1 6 
Acidithrix 1 1 0 
Aciditerrimonas 1 8 661 
Ilumatobacter 3 4 674 
Iamia 1 1 76 
Aquihabitans  1 3 453 
Desertimonas 1 0 0 
Unclassified 
Acidimicrobiaceae

0 3 26 

Unclassified 
Iamiaceae 

0 17 1 306 

Unclassified 
Acidimicrobineae

0 18 1 005 

总计 Total 10 75 4 286 

注：数据来自 Ribosomal Database Project (RDP)，版本 11.5. 

Note: Data from Ribosomal Database Project (RDP), V11.5. 
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4.2  酸微菌的多样性 

酸微菌的难培养性限制了人们对酸微菌的深

入研究。目前酸微菌纲仅有效发表了 10 属 13 个

种。核糖体数据库(Ribosomal Database Project，

RDP，V11.5)数据显示，至少有 75 个酸微菌菌株

还 处 在 已 发 现 但 未 被 有 效 描 述 的 阶 段 ， 例 如

‘Acidithiomicrobium’ species[39]、Acidimicrobiaceae

新成员 RAAP-2 和 RAAP-3[40]等。从宏基因组样品

中得到的酸微菌免培养序列多达 17 072 条，其中

4 286 条序列长度大于 1 200 bp (表 3)。将核糖体

数据库中所有酸微菌的序列(纯培养和免培养中序

列长度大于 1 200 bp 共 4 369 条)进行建树，结果

显示酸微菌群体庞大，至少包括 1 168 个酸微菌物

种，可分为 14 个类群，其中 6 个类群：类群十四

(Cluster XIV)、类群十一(Cluster XI)、类群十

(Cluster X)、类群九(Cluster IX)、类群六(Cluster 

VI)和类群五(Cluster V)包含有已正式发表的菌种   

(图 3)，其余均为未知类群。值得关注的是，当前

Acidimicrobiaceae 和 Iamiaceae 下不同属的菌种分

散至不同的类群中，因此随着更多酸微菌纯培养

的发现，这两个科级类群有被拆分的可能。现有

数据聚类的 14 个类群中，类群十(Cluster X)至类

群十四(Cluster XIV)主要分离自酸性矿区、污水

处理厂活性污泥和地热区，类群五(Cluster V) 

 

 
 

图 3  基于 RDP 数据库酸微菌纲下 4 369 条 16S rRNA 基因序列构建的系统发育树 
Figure 3  Reconstructed neighbour-joining tree of the class Acidimicrobiia based on 4 369 16S rRNA gene sequences from 
RDP database 
注：数据来自 Ribosomal Database Project (RDP)，版本 11.5. 

Note: Data from Ribosomal Database Project (RDP), V11.5. 
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至类群九(Cluster IX)的主要来源为中性或弱碱性

的湖泊和海洋水体，而类群一(Cluster I)至类群四

(Cluster IV)中至今未获得纯培养菌种，显示出酸

微菌类群多样性和巨大的资源潜力。 

5  酸微菌的活性、代谢产物与潜在价值 

5.1  Fe2+氧化与生物浸矿 

酸微菌中某些化能自养菌能够以 CO2 为碳

源、Fe2+为能量来源，将 Fe2+氧化为 Fe3+，产物

Fe3+可作为酸溶性矿和非酸溶性矿的氧化剂，使

矿石中的重金属以溶解硫酸盐的形式沥出或裸露

在矿石表面以利于进一步的金属提取。Tanaka  

等[41]的研究表明，Am. ferrooxidans、Sineobacillus 

sibiricus 和 Acidithiobacillus caldus 的混合培养物

可将矿石中的铁和砷元素从其硫化物的混合物中

以溶解态的形式提取出来，并使矿石中金和银的

回 收 率 从 1.1% 和 3.2% 提 升 至 86% 和 87% 。

Davis-Belmar 等[39]发现了同时具有 S0 和 Fe2+氧化

能力的化能自养菌‘Acidithiomicrobium’物种。同

时，Acidimicrobiaceae 种类还具有异养或混合营

养型的营养方式，可作为浸矿微生物群落中有机

物质循环的一部分，分解利用对亚铁氧化菌和硫

氧化菌生存不利的有机物质，维持浸矿微生物群

落的平衡与稳定。Cleaver 等[42]在 2007 年分离出

一种疑似 Acidimicrobium 的新菌种，研究表明该

菌种能持续高效的在镍矿中进行生物浸矿作用，

具有很大的工业应用潜力。此外，与高温和常温

浸矿菌相比，在实际应用中金属硫化矿的矿堆浸

物温度高达 50 °C，恰好满足中等嗜热的酸微菌的

生长条件，酸微菌可以在此温度下迅速生长和参

与生物浸矿作用，不需冷却设备。刘文彦等[43]在

2016 年申请了一项中温浸矿复合菌系的专利，其

中 81%的菌种为 Am. ferrooxidans，实践证明该菌

系具有较好的铜、铁浸出效率，具有广阔的应用

前景。 

5.2  化工合成 

研究人员对酸微菌所产生的某些特殊功能的

酶类进行了开发与研究工作，Kim 等 [44]将来自  

16 个不同种类的细菌 ω-转氨酶(ω-transaminases)

基 因 片 段 进 行 克 隆 表 达 和 活 性 筛 选 ， 发 现       

I. coccineus 的 ω- 转 氨 酶 能 够 促 进 西 他 列 汀

(sitagliptin) 的 关 键 前 体 model β-amino acid 

(R)-3-amino-4-(2,4,5-triflurophenyl) butanoic acid 
(3-ATfBA)的转化，转化率达 81.9%。Koopmeiners

等 [45]在 I. coccineus 中发现了卤代醇脱卤素酶

(halohydrin dehalogenases，HHDHs)，该酶在环

己烯氧化物和氧化苎烯的叠氮分解反应过程中表

现出较高的催化活性，可进一步应用于化工合成

领域。 

5.3  污水处理 

Huang 等[46]在美国新泽西州一处河岸湿地中

发现一株 Acidimicrobiaceae sp. A6 菌株，与 Am. 

ferrooxidans、F. acidiphilum 16S rRNA 基因序列

相似度分别为 90%、92%，为潜在酸微菌新属

种，该菌可在厌氧条件下进行铁还原氨氮氧化反

应(feammox)，在还原 Fe3+的同时将 NH4
+氧化为

氮气或硝态氮，为工业废水中氨氮的去除提供了

新思路。此外，在城市污水处理过程中会产生大

量含有重金属的污泥，可利用嗜酸性细菌混培物

对 其 中 的 重 金 属 进 行 生 物 浸 出 [47] ， Am. 

ferrooxidans 可作为混培物的一部分，氧化污泥中

的 Fe2+，提供具有还原力的 Fe3+使重金属浸出，

从而达到污水的净化作用。 

5.4  油气勘探辅助指标 

Wu 等[48]在研究中国苏北北汉庄油田微生物

群落对轻烃微渗漏的响应过程中发现，油气藏上

方表层沉积物中 Aciditerrimonas 的菌种具有异常

生长现象，这一现象可作为油气勘探的辅助指

标，为轻烃微渗漏和相应轻烃氧化微生物异常提

供更全面的评估，从而降低油气勘探风险，并提

高油气勘探的成功率。 

5.5  海洋生态系统物质输送 

Mori 等 [49] 的 研 究 表 明 Acidithrix 的 At. 
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ferrooxidans 对湖泊、海洋有机聚集体的形成具有

显著的促进作用，比较代谢组学的研究数据显示

At. ferrooxidans 能分泌聚集诱导信号 2-苯乙胺

(phenethylamine，PEA)，使 Acidiphilium cryptum

细胞聚集并进一步碰撞和吸引海水中的微型生

物 、 有 机 碎 屑 和 无 机 物 质 ， 形 成 海 雪 (marine 

snow)。海雪作为有机碳从海洋表层向海底的主要

输送形式，对维持深海无光的生态系统生产力和

营养物的稳定性具有重要意义。由于目前酸微菌

获得纯培养的菌株有限，环境中的 16S rRNA 基因

序列提供的信息也非常有限，因此，对酸微菌在

环境中的生态作用、代谢途径和代谢产物的研究

均相当有限。但随着更多纯培养菌株的获得和更

多基因数据的测序和挖掘，酸微菌的生态作用和

和应用价值会得到进一步的阐释与扩展。 

6  酸微菌的基因组研究 

目 前 酸 微 菌 纲 中 除 A. daechungensis 、       

I. majanohamensis 和‘M. calida’暂无基因组数据

外，其余 10 个有效发表的物种(Am. ferrooxidans 

DSM 10331[50] 、 I. coccineus YM16-304[51] 、 At. 

ferrooxidans Py-F3[52]、F. acidiphilum DSM 19497、

F. thermotolerans DSM 19514 、 A. ferrireducens 

JCM 15389、I. fluminis DSM 18936、I. nonamiense 

YM16-303、D. flava SYSU D60003 和‘M. parvicella’ 

RN1)完成了全基因组测序并公布于 NCBI 网站

(National Center for Biotechnology Information 
Search database，NCBI)。另外，NCBI 网站显示还

有 43 个未有效发表的酸微菌基因组已完成测序。

大量酸微菌基因组测序完成，对解析酸微菌独特

的生理特性、生理机制及其在极端环境中的生态

效应等具有很好的支撑作用。酸微菌的基因组大

小在 2.16−6.22 Mb[50]之间，包含 2 122–5 812 个基

因。其中 Am. ferrooxidans 基因组内含有卡尔文循

环 中 的 关 键 酶 ——RubisCO 酶 的 大 亚 基 基 因

cbbL-1[50] 和 锌 转 运 蛋 白 基 因 MntH 、 ZntA 和

CzcD[53]，并表现出化能自养和锌耐受的能力。在 

I. coccineus 基因组中初级代谢相关基因有缺失和

被替代的现象，如赖氨酸和二氨基庚二酸生物合

成途径中 dap E 基因的缺失，取而代之的是两个

替补基因 YM304_26990 和 YM304_19190[51]。At. 

ferrooxidans 基因组中包含编码脲酶的基因类群和 

I 型 RubisCO 酶基因，可能与维持胞内环境的 pH

稳定相关[50]。基因组数据显示‘M. parvicella’可通

过长链脂肪酸的β氧化获得乙酰辅酶 A 来进行 TCA

循环，并具有较强的脂类储存能力和将 NO3
−还原

至 NO2
−的能力[25]。Pinto 等[40]从美国一处酸性矿废

水宏基因组数据中拼接出两个 Acidimicrobiaceae 新

成员(菌株 RAAP-2 和 RAAP-3)的基因组，发现这

两个新成员相较于 Am. ferrooxidans 在基因组水平

上多了二价铁离子转运系统，同时在 RAAP-2 基

因组中还检测到参与铁混合转运系统和硫酸盐还

原途径的蛋白基因。此外，Mizuno 等[54]从地中海

叶绿素含量最大层(deep chlorophyll maximum，

DCM)海水样品中通过宏基因组拼接得到 4 个酸微

菌新类群基因组，并推测它们具有同化 C2 化合物

和光异养的能力。 

7  展望 

7.1  酸微菌新种资源有待发掘 

目前，更多的酸微菌正待发现和鉴定，海

洋、河口和湖泊等水环境成为近年来酸微菌研究

关注的重点区域。酸微菌纲中目前只有效发表了 

1 目、3 科、10 属、13 种。除了 Ilumatobacter 和

Microthrix 属内分别含有 3 个和 2 个种，其余属内

只有单一种，发现的种属过少，很多疑似酸微菌

的菌种还处于无法得到纯培养阶段，能够进行系

统研究的样品和资料有限。酸微菌作为放线菌中

的稀有类群，在实验室条件下难以分离得到纯培

养菌株。推测其难培养原因为实验室条件下的营

养限制或理化条件不适宜，比如稀有离子、特异

的 pH、稀有营养组分、特异的温氧光及压力的生

长需求或致死等，仍需要现代化的培养组学结合

基因组学等深入研究。酸微菌类群目前在矿区发
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现的菌种多数能够适应 pH 2.0 左右的环境生活，

且具有 Fe2+氧化、Fe3+还原等能力，以及需氧的自

养和异养生活方式，部分能够耐受高温生长，因

此是生物沥滤等领域研究与应用的良好资源。海

洋等中性及弱碱性水体中的酸微菌属于优势放线

菌类群，但嗜中性及弱碱性的酸微菌仅成功分离

并发表了 3 属、5 种，显示出海洋等水体中的酸微

菌纯培养新种资源有待深入挖掘。同时，酸微菌

对酸性、中性和弱碱性环境的适应性、耐热、耐

重金属等生理特性、细胞结构等方面的研究，也

是细胞生物学、生理学、代谢机制、极端环境生

态学等研究的良好材料和模式生物。 

7.2  酸微菌纯培养菌株分离策略 

目前酸微菌纲菌种生活环境极端、生理学机

制特殊导致其大部分仍旧难以获得纯培养，这使

得对它们的生理特性、生态功能、代谢机制等全

面生命现象研究难以进行。因此，酸微菌的分离

和培养仍旧是对其深入研究的一个瓶颈问题。鉴

于这样的情况，中国科学院热带海洋生物资源与

生态重点实验室通过改良分离培养基、探索了放

线菌门难培养种类红色杆菌(Rubrobacteria)的培养

条件，成功获得 150 多株纯培养菌株，其中 4 株为

潜 在 新 属 和 新 种 水 平 分 类 单 元 ， 发 表 新 物 种

Rubrobacter indicoceani[27]。从红色杆菌等难培养

菌株成功分离的经验可知，首先，应通过常规的思

路对现有酸微菌分离培养基进行改良，根据存在

类群相近的已知物种的生理学特性并结合生态模

拟培养的理念，有针对性地优化选择分离方案。

实验室同时对海洋来源的酸微菌分离培养基 SN 进

行改良，根据酸微菌类群生理学特点和海洋环境

特点，在 SN 培养基中添加适量的 Zn2+、Mn2+等

重金属离子，获得 4 株酸微菌纯培养菌株，其中 

2 株为潜在新属和新种水平分类单元(16S rRNA 基

因序列与其最相近物种 I. majanohamensis 相似性

分别为 93.82%和 95.33%)。其次，可以通过高通量

测序技术和生物信息学方法探寻环境中酸微菌的 

类群，根据存在类群相近的已知物种的生理学特

性寻找可能的纯培养对策。第三，分离自海洋等

环境的酸微菌可在常用的 2216E 和 R2A 培养基上

生长，但使用这些常用培养基分离时很少得到酸

微菌，一般得到变形菌门和厚壁菌门类群，与刘

玉娟等[55]对南海样品的微生物分离结果类似。由

此可推测酸微菌在实验室分离条件中可能受到其

他微生物的抑制。因此可从微生物相互作用入

手，例如在分离培养基中添加抗生素以抑制其他

优势菌的生长，加强酸微菌的优势培养。第四，

通过宏基因组数据分箱(binning)技术组装获得尚

未能获得独立培养的酸微菌基因组，通过对基因

组的注释，建立相关初级代谢和次级代谢通路，

再根据基因组中存在的基因反推其培养过程中可

被利用的营养物质和生长必需的化合物，设计针

对性的选择性分离培养基实现对其的纯培养。此

外，不断革新的分离技术，如微生物微囊包埋技

术 [56]、高通量培养法 [57]、微流控芯片技术 [58]和

微生物扩散盒[59]对酸微菌资源的分离提供了新的

途径。 

7.3  酸微菌基因组数据分析与功能基因发掘 

酸微菌的基因组大小差异显著，从基因组、比

较基因组和转录组层面研究其细胞结构、物种进

化、生命特征、适应环境的生理特性及其代谢机制

等领域，有望产生更好的成果。虽然目前已发表的

酸微菌基因组数量较少，但有文献报道其功能基因

具 有 潜 在 的 开 发 价 值 。 从 酸 微 菌 I. coccineus 

YM16-304 的基因组中检测到两个分别编码 ω-转

氨酶[44]和卤代醇脱卤素酶[45]的功能基因，其基因

产物可运用于制药与化工合成领域。同时，酸微菌

嗜酸类群具有耐酸和耐中温的特性，与嗜中性类群

的生理特性差异较大，可从基因组水平上进行差异

分析，阐明嗜酸类群的耐酸与耐热机制。此外，酸

微菌还具有很多未被关注和发掘的功能基因，如亚

铁氧化和铁还原基因。到目前为止，酸微菌纲中只

有 10 个菌种进行了全基因组测序和相应的基因组
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注释及分析，这导致关于酸微菌代谢通路和活性产

物的研究较少，难以对酸微菌进行功能和应用方面

的深度分析。因此，酸微菌基因组数据的补充和分

析十分必要，这不仅有利于揭示酸微菌的相关生理

特性，为纯培养提供思路，还能在基因组水平上对

具有不同生理代谢能力的酸微菌进行分析和比较，

为未来酸微菌工程菌的遗传改造提供必需的遗传

基础和背景。 
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