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摘要：研究广西茅尾海红树林自然保护区内红树林土壤中可培养放线菌的多样性，挖掘具有高产多种

功能酶活性的放线菌类群。应用可培养技术和基于 16S rRNA 基因序列的系统发育分析研究红树林

土壤中可培养放线菌的多样性；并以 10 种酶活底物为指示物，结合点植法和透明圈法对可培养的放

线菌进行功能酶活性筛选。结果显示，从红树林土壤中共分离到 444 株放线菌，隶属于 6 目 13 科

24 属 63 种，其中 3 株放线菌为潜在新种。从 63 株不同种的放线菌中筛选出 56 株放线菌在至少 1 种

功能酶活性检测中显示阳性，总阳性率为 88.89%；其中具有 2 种以上功能酶活性的放线菌 31 株，链霉

菌属、微杆菌属和短小杆菌属的产酶菌株最为丰富。综上所述，广西茅尾海红树林自然保护区内红树

林土壤中可培养放线菌的种类丰富多样，潜藏着放线菌新资源，且功能酶活性显著，具有较大的挖掘

潜力。
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1　引言

工业生物催化是以酶应用为核心，其具有位点和

立体专一性的优势，通过基因克隆、突变和杂交等手

段，用易错 PCR 方法构建突变库，结合高通量筛选策

略来提高酶的活性、稳定性、立体选择性和非水反应

性能 [1]。鉴于生物催化的显著优势，广大学者和研发

人员对各种生物功能酶展开深入研究。如黑曲霉 As-
pergillus niger 963 的植酸酶基因，重组至毕赤酵母中

表达，其植酸降解产量较原黑曲霉提高 3 000 倍以上[2]；

诺卡氏菌 Nocardia sp. YS−2002 发酵腈水合酶活力最

高达 6 000 国际单位，并在大肠杆菌和毕赤酵母中获

得表达 [3]。深海热液口嗜热厌氧古细菌热球菌属

Thermococcus sp. HJ21 产胞外耐热酸性 α-淀粉酶，最

适温度高达 95℃[4]；肇东市日成酶制剂公司黑曲霉酸

性 β-甘露聚糖酶，其酶活力可达 20 000 U/mL，高于目

前生产菌株的 25 倍，在真菌基因工程菌中处于领先

地位 [5]。然而，随着功能酶制品行业的迅速发展，进而

显露出不少弊端，主要体现在以下 3 个方面 [1]：（1）酶

的种类单一，由多种原酶组成的多功能复合酶制剂发
 
收稿日期: 2020−04−23；修订日期: 2020−08−10。

基金项目: 国家自然科学基金（31560017）；广西海洋天然产物与组合生物合成化学重点实验室运行补助项目（20-065-63）；广西科技计划科技

基地和人才专项（桂科 AD17129019）；广西科技计划重点研发项目（桂科 AB16380071）；广西科学院基本科研业务费资助项目（2018YBJ303，
2019YBJ101）；广西青年科学基金项目（2018GXNSFBA050021）。

作者简介: 李菲（1988—），女，广西省南宁市人，主要从事海洋微生物资源开发与利用研究。E-mail：finylee@yeah.net

* 通信作者: 潘信利。E-mail：pxl@gxas.cn

第 43 卷     第 2 期 海        洋        学        报 Vol. 43    No. 2

2021 年 2 月 Haiyang Xuebao February 2021

 

mailto:finylee@yeah.net
mailto:pxl@gxas.cn
http://www.hyxb.org.cn
http://www.hyxb.org.cn
http://www.hyxb.org.cn
http://www.hyxb.org.cn
http://www.hyxb.org.cn
http://www.hyxb.org.cn
http://www.hyxb.org.cn
http://www.hyxb.org.cn


展滞后，难以满足市场的需要；（2）酶活力低，产品的

提取工艺和设备水平相对落后，导致一些产品的性价

比低，缺乏市场竞争力；（3）酶制剂生产过程中产生的

“三废”会造成环境污染问题。因此，寻找高产多种功

能酶的菌种资源成为解决这一瓶颈的重要方法，并能

有效地推动我国酶制剂工业持续健康发展。

红树林作为独特的潮间带生态系统，对保护热带

和亚热带的海岸线至关重要 [6]。红树林系统常年受到

海水周期性浸淹、波浪、强风、强流、径流、沉积物、

污水及废水等因素的影响，形成了复杂的组成成分，

加快了能量和物质循环速度，增强了生产力和有机质

的降解活性。然而，微生物作为红树林生态系统中种

类丰富、数量庞大的组成部分，在碳固定、碳分解、

氮固定和硫代谢等物质和能量循环过程中起着关键

作用 [7]。此外，红树林微生物长期生活在高温、高盐、

强风、缺氧和强紫外线等劣势环境中，其遗传物质随

之不断适应和进化 [8]，代谢出结构新颖、种类丰富、活

性多样的化合物 [9]。研究发现，红树林微生物的代谢

产物具有抗菌、抗病毒、抗肿瘤、抗血栓、抗氧化、细

胞毒和杀虫等生物活性 [10– 12]，且富含淀粉酶、纤维素

酶、葡聚糖酶、几丁质酶和蛋白酶等多种功能酶及抗

生素类化合物 [13–16]。广西茅尾海红树林自然保护区内

为热带过渡海洋性季风气候，海陆交会使物质积累丰

富，蕴育着庞大的生物类群。针对这一特殊生境，本

研究选取该保护区内的土壤作为研究对象，通过 8 种

分离培养基、分子鉴定和系统发育分析，获得红树林

土壤中可培养放线菌的多样性信息。采用点植法和

透明圈法，以期获得具有高产多种功能酶活性的菌

株，为从海洋环境中寻找新的微生物资源提供理论依

据和实践指导。

2　材料和方法

2.1    实验材料

2.1.1    红树林土壤样本

2018 年 8 月从广西茅尾海红树林自然保护区

（21°44′53′ ′N，108°36′14′ ′E）中采集了 3 处土壤样本

（每处相距 5 m，由近岸红树林往外采集）。样品装于

密封袋，4℃ 低温保藏备用。

2.1.2    培养基

1）分离培养基

AGG、M7、P7、M10、M4、M5、M9 和 P3（表 1）。

2）纯化培养基

改良 ISP2 固体培养基 [17]。

3）酶活筛选培养基

脲酶筛选培养基：尿素 20.0 g，胰蛋白胨 1.0 g，葡

萄糖 1.0 g，NaCl 5.0 g，K2HPO4 2.0 g，酚红 0.012 g，琼

脂 15.0 g，去离子水 1 000 mL。酯酶筛选培养基：吐

温 20 或吐温 80 10 mL，胰蛋白胨 1.0 g，琼脂 15.0 g，去

离子水 1 000 mL。过氧化氢酶和氧化酶活性筛选培

养基以改良 ISP2 固体培养基为载体。纤维素酶 [18]、

蛋白酶、淀粉酶 [19]、几丁质酶 [20] 和褐藻胶裂解酶 [21] 筛

选培养基参考了对应文献配制。

2.2    实验方法

2.2.1    菌株的分离纯化

将土壤平铺于无菌平皿中，经 65 ℃ 热风干燥 30 min。

称取 2.0 g 样品装于 20 mL 无菌水中摇匀；制成 10−2

和 10−3 稀释度的样液，取 200 μL 梯度稀释的样液接种

表 1    分离培养基配方

Table 1    Recipe of media for actinomycetes isolation

培养基 主要成分 其他成分

AGG 可溶性淀粉10.0 g，葡萄糖1.0 g，甘油10 mL 复合盐母液10 mL琼脂14.0 g，去离子水1 000 mL，pH7.2～7.4

M7 酵母提取粉5.0 g，L-天冬酰胺1.0 g，甘油10 mL 复合盐母液10 mL琼脂14.0 g，去离子水1 000 mL，pH7.2～7.4

P7 L-酪氨酸0.5 g，L-天门冬酰胺1.0 g，甘油10 mL 复合盐母液10 mL琼脂14.0 g，去离子水1 000 mL，pH7.2～7.4

M10 可溶性淀粉1.0 g，水解酪素0.5 g 复合盐母液10 mL琼脂14.0 g，去离子水1 000 mL，pH7.2～7.4

M4 L-天门冬酰胺1.0 g，海藻糖5.0 g，甘油6 mL 复合盐母液10 mL琼脂14.0 g，去离子水1 000 mL，pH7.2～7.4

M5 海藻糖5.0 g，脯氨酸1.0 g，土壤浸出液20 mL 复合盐母液10 mL琼脂14.0 g，去离子水1 000 mL，pH7.2～7.4

M9 精氨酸1.0 g，甘油6 mL 复合盐母液10 mL琼脂14.0 g，去离子水1 000 mL，pH7.2～7.4

P3 燕麦粉20.0 g 复合盐母液10 mL琼脂14.0 g，去离子水1 000 mL，pH7.2～7.4

　　注：复合盐母液按如下成分比例配制：KNO3  1.0 g，NaCl  2.5 g，MgSO4·7H2O  0.5 g，K2HPO4  0.5 g，NH4NO3  0.1 g，FeSO4  0.01 g，MnCl2·H2O  0.001 g，

ZnSO4·7H2O 0.001 g，去离子水10 mL。
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于 8 种复合营养培养基中，28℃ 培养数天，及时观察

菌株的生长情况，挑取肉眼可见菌落进行纯化培养，

记录其形态特征和菌落数，以 30%（V/V）甘油−ISP2 混

合液作为保护剂，将纯化好的菌株制成冻存管于

−70℃ 条件下以保藏。

2.2.2    16S rRNA 系统发育分析

采用 chelex−100 树脂 [22] 快速提取细菌的 DNA 作

为 PCR 模板，并根据 Walsh 等[23] 的方法对其进行 PCR
扩增。扩增和测序引物选用 27F 和 1522R，参照李菲等[24]

的方法设定 PCR 反应条件。其中，潜在新菌株的

PCR 扩增产物条带用试剂盒进行切胶回收，将纯化好

的 DNA 连接到 pEASY−T1 克隆载体上，转化至 Trans−
T1 感受态细胞中，涂布于含氨苄西林的 LB 固体培养

基 (蛋白胨 10.0  g，酵母粉 5.0  g，氯化钠 5.0  g，琼脂

14.0 g，去离子水 1 L)，培养 18～24 h，观察菌落情况，

挑取阳性克隆子，用 PCR 法验证克隆的片段大小。

扩增产物经 1% 琼脂糖−TAE 凝胶电泳检测合格后，

委托北京擎科新业生物技术有限公司进行测序分析。

序列经 BioEdit Sequence Alignment Editor 软件整理后，

利用 EzBioCloud 数据库（ https://www.ezbiocloud.net/）
进行在线比对 [25]；以同源性最高菌株的有效序列作为

参比对象，构建 Neighbor−Joining 系统发育树，各分支

置信值设为 Boostrap 1 000 次，对各菌株的系统发育

地位进行分析 [26]。

2.2.3    放线菌的酶活性检测

运用点植法将待测放线菌接种于酶活筛选培养

基上，28℃ 恒温培养 1～7 d。用透明圈法初步测定酯

酶、蛋白酶、淀粉酶、纤维素酶、几丁质酶和褐藻胶

裂解酶活性，观察培养基上菌苔产生透明圈的情况；

脲酶活性筛选则是观察培养基变色情况，培养基变桃

红色则为阳性，反之则不变色。过氧化氢酶活性筛选

是将 5% 的过氧化氢溶液滴加至每个菌苔，观察菌苔

产气泡的情况，若产气泡，则判定菌株具有过氧化氢

酶活性。氧化酶活性筛选是将 2%N, N-二甲基对苯二

胺二盐酸盐溶液滴加至每个菌苔，观察菌苔变色情

况，若菌苔在 30 s 内变成紫红色则判定菌株含有氧化

酶活性，反之则无。

3　结果与分析

3.1    红树林土壤放线菌的多样性

广西茅尾海红树林保护区内红树林土壤中共分

离到 444 株放线菌，通过形态、大小和颜色等形态学

特征去除部分冗余菌株，得到 97 株放线菌进一步开

展 16S rRNA 基因测序分析，结果获得 63 种放线菌，

隶属于 6 目 13 科 24 属（图 1，表 2）。链霉菌属为优势

类群，即菌种数为 14，占所获菌种数的 22.22%；其他

均属为稀有放线菌，共 49 种，占所获菌种数的 77.78%，

其中微杆菌属有 8 种，占 12.70%。

根据放线菌 16S rRNA 基因序列相似性小于 98.65%
的菌株属于不同物种的归类原则 [27]，对红树林土壤中

分离到的放线菌进行新颖性分析，3 株放线菌的 16S
rRNA 基因序列（约 1 500 bp）与其最近缘的典型菌株

序列相似性均低于 98.5%。其中，菌株 Y1190 与微杆

菌科的有效发表种 Agromyces italicus DSM 16 388T (AT
XF01000012)，B2965 和  Y1290 分别与诺卡氏菌科的

有效发表种 Gordonia oryzae RS15-1ST(RKMH01000030)
和 Gordonia sediminis AMA 120T(MH013353) 相似性最

高，其相似率分别为 97.42%、98.02% 和 98.35%。基于

16S rRNA 基因序列，3 株潜在新种与其所在菌科中邻

近菌株构建的 Neighbor−Joining、Maximum−Likelihood
和 Maximum−Parsimony 系统进化树，均能与其相似

菌株在进化树上聚为一簇。由此推测，菌株 Y1190、
B2965 和 Y1290 可能分别为微杆菌科和诺卡氏菌科

中的潜在新分类单元。需要进一步展开多相分类学

鉴定工作，以确定菌株 Y1190、B2965 和 Y1290 的分

类地位。

3.2    不同分离培养基的种属分析

采用 8 种分离培养基，从红树林土壤中共分离到

63 种放线菌，分离效果见图 2 和表 3。结果显示，以

菌属数为主，培养基的分离效果从优到次排序为 P3、
P7=M10、M4、M5=M7、AGG、M9；以菌种数为主，排

序为 P3、M10、P7、M4、M5、M7、AGG=M9；以菌株

数为主，排序为 M5、M10、P3、M4=P7、AGG、M7、M9。
综合 3 个数值分析，P3、M10 和 P7 培养基的分离效果

显著，分离到的放线菌种类和数量均较为丰富；其中，

短杆菌属、纤维微菌属、假节杆菌属和四折叠球菌属

类群仅在 P3 培养基中获得。结合多样性指数分析

（表 3），P3 培养基分离的放线菌多样性最好，其次是

P7、M10、M4 和 M7 培养基，M5、M9 和 AGG 培养基

的分离效果较差。P3 培养基主要以粗燕麦作为能源

物质，富含有各种维生素、微量元素和纤维等物质，但

水溶性较差，属于寡营养培养基。此外，本研究发现

燕麦、甘油和海藻糖可作为分离红树林生境的理想

碳源；脯氨酸、天门冬氨酸和水解酪素为理想氮源。

3.3    放线菌的酶活性筛选结果

以尿素、吐温 20、吐温 80、羧甲基纤维素钠、胶

体几丁质、可溶性淀粉和脱脂奶粉等原料作为筛选

底物，对 63 株不同种的放线菌进行功能酶活性筛选
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图 1    红树林土壤放线菌的 16S rRNA 基因序列 Neighbor−Joining 系统发育树

Fig. 1    Phylogenetic analysis of actinomycetes from mangrove soil based on 16S rRNA sequences
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表 2    红树林土壤放线菌的分布

Table 2    Distribution of actinomycetes from mangrove soil

目 科 属 株数 种数

动饱菌目 动孢菌科 动球菌属Kineococcus 7 1

四折叠球菌属Quadrisphaera 1 1

微球菌目 间孢囊菌科 两面神菌属Janibacter 2 1

皮杆菌科 短状杆菌属Brachybacterium 19 2

短杆菌科 短杆菌属Brevibacterium 3 1

原小单孢菌科 纤维微菌属Cellulosimicrobium 5 1

纤维单孢菌科 去甲基醌菌属Demequina 14 1

微杆菌科 短小杆菌属Curtobacterium 167 5

壤霉菌属Agromyces 20 1

微杆菌属Microbacterium 37 8

微球菌科 考克氏菌属Kocuria 1 1

微球菌属Micrococcus 18 1

节杆菌属Paenarthrobacter 1 1

假节杆菌属Pseudarthrobacter 4 1

小单孢菌目 小单孢菌科 科氏游动菌属Couchioplanes 1 1

小单孢菌属Micromonospora 9 3

植物产孢放线菌属Plantactinospora 1 1

分枝杆菌目 诺卡氏菌科 戈登氏菌属Gordonia 25 5

红球菌属Rhodococcus 21 2

分枝杆菌科 分枝杆菌属Mycobacterium 6 2

Mycolicibacterium 24 6

丙酸杆菌目 类诺卡氏菌科 大理石雕菌属Marmoricola 4 1

类诺卡氏菌属Nocardioides 36 2

链霉菌目 链霉菌科 链霉菌属Streptomyces 18 14
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Fig. 2    Quantities of species isolated from different media
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（图 3，图 4）。结果表明，从所测菌株中筛选到 56 株

放线菌在至少 1 种功能酶活性检测中显示阳性，总阳

性率为 88.89%；筛选到具有 2 种以上酶活性的放线菌

为 31 株，总阳性率为 49.21%。表 4 所示，产脲酶、酯

酶、过氧化氢酶、纤维素酶、蛋白酶、氧化酶、淀粉

酶、几丁质酶和褐藻胶裂解酶活性的放线菌数分别

为 12 株、25 株、36 株、17 株、24 株、2 株、4 株、5 株和

5 株，阳性率分别为 19.05%、39.68%、41.27%、26.98%、

38.10%、3.17%、6.35%、7.94% 和 7.94%。

4　结论与讨论

放线菌是一种最具经济价值和生物技术价值的

原核生物，是产生抗生素、酶及其抑制剂等功能活性

物质的主要来源。据报道，截至 2002 年，已知的微生

物活性次生代谢产物超过 22 000 种，其中 70% 来自

放线菌，20% 来自真菌，7% 由芽孢杆菌产生，1%～2%

来源于其他细菌 [28]。其中，放线菌因其丰富的生物化

学多样性、可大规模培养及易于遗传操作等优点，

日益成为生产生物活性化合物和工业酶的重要资

源 [28]。据报道，来源于海洋的放线菌含有丰富的功能

表 3    不同培养基分离到的细菌多样性

Table 3    Bacterial diversity isolated from different media

细菌多样性
培养基

AGG M10 M4 M5 M7 M9 P3 P7

菌株数 34 73 53 108 27 24 72 53

菌种数 5 16 13 11 10 5 24 14

菌属数 5 12 9 8 8 4 16 12

Shannon-Wiener指数 1.213 2.202 2.068 1.693 2.262 1.457 2.776 2.107

Simpon指数 0.647 0.849 0.817 0.769 0.832 0.733 0.910 0.804

Pielou指数 0.344 0.513 0.521 0.362 0.686 0.459 0.649 0.531
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图 3    部分放线菌的酶活检测效果图

Fig. 3    Renderings of enzyme activity in some actinomycete

 

30

25

20

15

10

5

0
1 种 2 种 3 种 4 种

功能酶活性数

菌
株
数

5 种 6 种 7 种 8 种

图 4    56 株放线菌的酶活筛选结果

Fig. 4    Enzyme-producing activities of 56 actinomycetes
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酶，红树林作为海洋特殊的生态系统，其放线菌在功

能酶上的研究却寥寥无几 [18, 29–31]。本研究选取广西茅

尾海红树林自然保护区内的红树林土壤作为研究对

象，开展可培养放线菌多样性分析，从中分离到可培养

放线菌 444 株，隶属于 6 目 13 科 24 属 63 种，分离到

放线菌的优势菌群为链霉菌属（22.22%）和微杆菌属

（12.70%），与各地红树林土壤中放线菌优势菌群的报

道不尽相同，如马来西亚热带红树林土壤中的链霉菌

属占 59.80%[32]；印度洋红树林土壤中的链霉菌属和马

杜拉菌属分别占 32.37% 和 15.11%[31]；九龙江口红树

林放线菌中的小单胞菌属和链霉菌属分别占 81.38%

和 13.20%[33]；巴西红树林土壤中放线菌以微杆菌属为

主 [34]；海南海口北港岛红树林土壤放线菌主要以脱醌

菌属和微球菌属为主 [35]；海南三亚红树林底泥中放线

菌以小单胞菌属为主 [36]。此外，本研究发现，红树林

土壤中存在动球菌属、四折叠球菌属、短状杆菌属、

假节杆菌属、科氏游动菌属和 Mycolicibacterium sp.等

放线菌类群，该部分放线菌仅在盐湖、高盐咸水滩和

表 4    56 株放线菌的功能酶活性

Table 4    Enzyme-producing activities of 56 actinomycetes

放线菌类群

产酶菌数

脲酶
酯酶

过氧化氢酶 纤维素酶 蛋白酶 氧化酶 淀粉酶 几丁质酶 褐藻胶裂解酶 酶活菌株数
吐温20 吐温80 2种酯酶

Agromyces − − − − 1 − 1 − − − − 1

Brachybacterium 2 − − − − − − − − − − 2

Brevibacterium 1 − − − 1 − − − − − − 1

Cellulosimicrobium − 1 − 1 1 − − − − − − 1

Couchioplanes − − − − − 1 − − − − − 1

Curtobacterium 1 4 1 4 4 3 5 − 2 1 1 5

Demequina − 1 1 1 1 − 1 1 − − 1 1

Gordonia − − − 1 3 − − − − − − 3

Janibacter − − − − 1 1 1 − − − 1 1

Kineococcus − − − − 1 − − − − − − 1

Kocuria − − − − 1 − − − − − − 1

Marmoricola − 1 − 1 1 − 1 − − 1 − 1

Microbacterium − 3 2 3 4 2 2 1 1 − 1 5

Micrococcus 1 − − − − − − − − − − 1

Micromonospora − − − − 2 2 1 − − − − 3

Mycobacterium − 1 1 2 1 − − − − − − 2

Mycolicibacterium − − 1 1 4 1 − − − − − 6

Nocardioides − 1 − 1 − 1 − − − − − 2

Paenarthrobacter 1 − − − 1 − 1 − − − − 1

Plantactinospora 1 1 1 1 1 1 − − − 1 − 1

Pseudarthrobacter 1 − − − − − − − − − − 1

Quadrisphaera − − − − − − 1 − − − − 1

Rhodococcus 1 − − − 2 − − − − − − 2

Streptomyces 3 5 6 9 6 5 10 − 1 2 1 13

　　注：−表示无功能酶活性。
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盐场等高盐环境中被发现 [37–38]。可见，红树林生境中

富含耐盐的放线菌类群。

酶活检测结果显示，这一批红树林土壤放线菌中

具有丰富的酶活特性且部分菌株的酶活特性显著。

研究发现，红树林土壤中酶活代谢活力最强的类群为

链霉菌属，其次是微杆菌属和短小杆菌属，这与大部

分的研究报道结果相似 [19,34,39]。其中，产酯酶、过氧化

氢酶和蛋白酶的放线菌数较高，这可能与红树林土壤

富含动植物残体所提供的脂素和蛋白类等营养物质

有关。此外，红树林生境中有机质较非红树林区域的

丰富 [40]，致使其生境放线菌具有多种功能酶活性，但

本文研究结果显示，具有 2 种以上酶活功能的放线菌

有 31 株，仅占 50% 左右，且 3 种以上酶活功能的菌株

数更少了。究其原因可能是：（1）人工配置培养基的

底物具有一定筛选作用；（2）红树林土壤受到海水周

期性浸淹，海水中动植物残体及红树植物代谢产生丰

富有机质，放线菌通过分解这些有机质来生存；（3）红
树林放线菌的生境特殊，其需具备多种功能酶特性，

以便利用复杂多变的生境中微量的有机质进行生

存。后续将用活性追踪对这 56 株放线菌的功能酶进

行分离、检验和分析，进一步确定其具体的作用机

制。综上所述，广西茅尾海红树林保护区的放线菌资

源丰富，在酶制剂应用方面具有较强的开发潜力，为

后续筛选农业应用微生物提供了依据。
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Biodiversity and functional enzymes of actinomycetes isolated from
mangrove soil in the Maowei Sea, Guangxi

Li Fei 1，Li Zhe 2，Hu Wenjin 3，Huang Shushi 2，Liu Jingjing 4，Huang Yuanlin 2，Wang Qiaozhen 2，Pan Xinli 2

(1. Guangxi  Key  Laboratory  of  Maine  Environmental  Science, Guangxi  Academy  of  Sciences, Nanning 530007, China;  2. Guangxi  Key
Laboratory  of  Marine  Natural  Products  and  Combinatorial  Biosynethesis  Chemistry, Guangxi  Academy  of  Sciences, Nanning 530007,
China; 3. National Engineering Research Center for Non-Food Biorefinery/State Key Laboratory of Non-Food Biomass and Enzyme Tech-
nology/Guangxi Key Laboratory of Bio-refinery/Guangxi Biomass Engineering Technology Research Center, Guangxi Academy of Sciences,
Nanning 530007, China; 4. School of Materials Science and Engineering, Beijing Institute of Technology, Beijing 100081, China)

Abstract: The purpose of this study was to investigate the diversity of actinomycetes collected from the Maowei
Sea Natural  Reserve of  Mangrove in Guangxi,  and screen the functional  enzymes activities  from these actinomy-
cetes. Actinobacterial diversity of Mangrove soil was studied by culturable method and phylogenetic analysis based
on 16S rRNA gene sequences. Ten enzyme active substrates were selected as indicator reaction. Activity for func-
tional  enzymes  was  tested  by  inoculating  single  colony  method.  Total  of  444  strains  of  culturable  actinomycetes
were obtained from mangrove soil environment, they were classified into 63 species, 24 genera, 13 families and 6
orders by 16S rRNA gene sequence analysis. The three strains of them was potential new species. Streptomyces sp.
was  the  dominant  genus.  Among them,  56  strains  were  screened with  at  least  one  or  more  enzymes  activity.  The
total  positive rate was 88.89%. And two enzymes activity at  least  could be screened from the 31 strains.  And the
dominant strains capable of enzyme-producing were of Streptomyces sp., Microbacterium sp. and Curtobacterium
sp. Our results showed that in the Maowei Sea Natural Reserve of Mangrove soil, there existed a higher diversity of
culturable actinomycetes,  and there are large numbers of  unknown actionobacterial  groups here.  These actinomy-
cetes have the abilities to produce excellent functional enzymes.

Key words: Guangxi; mangrove in the Maowei Sea；soil；actinomycetes；functional enzymes
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