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摘　 要　 塔里木河流域具有丰富的微生物资源，为了探索该区域土壤中游动放线菌属（Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｓ）的物种多

样性，挖掘新的游动放线菌资源，丰富塔里木河流域种质资源库，通过聚天冬氨酸（ｐｏｌｙａｓｐａｒｔｉｃ ａｃｉｄ ， ＰＡＳＰ）保

水剂实现游动放线菌的原位富集，采用 ７ 种病原菌作为靶标菌对游动放线菌的发酵粗提物进行抗菌活性筛

选，结合 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 基因簇分析并检测抗生素生物合成基因。 结果表明，经 ＰＡＳＰ 保水剂原位富集的土样中分

离鉴定出 ２４４ 株菌株，分属于 ３ 门 ５ 纲 ４ 目 １１ 科 １６ 属 ５９ 种，其中放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｏｔａ）菌株 ２２８ 株，占
９３％ ，游动放线菌属的分离率高，分离得到 １０３ 株，２１ 种，占 ４２％ 。 筛选出 ７ 株兼具抗菌活性与代谢潜力的游

动放线菌菌株，说明在塔里木河沿岸含水量高的土样中存在丰富的稀有放线菌资源，ＰＡＳＰ 原位富集方法可选

择性地分离获得游动放线菌，这有利于进一步研究塔里木河流域土壤微生物中稀有放线菌的多样性，为开发

利用游动放线菌资源提供参考。
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　 　 放线菌是抗生素等活性天然产物的重要来

源［１］ ，其产生的次级代谢产物约占微生物来源代

谢产物的 ４５％ ［２］ ，具有显著的生物活性特征。
研究表明，这些次级代谢产物展现出广泛的药理

作用，包括抗肿瘤、抗菌、抗炎、抗病毒以及抗血

管生成等多重功效［３］ 。 其中，在已报道的天然抗

生素中，约 ７０％来源于放线菌［４］ ，这些抗生素在

临床治疗中发挥着关键作用［５］ 。 万古霉素作为

糖肽类抗生素的代表性药物，在临床应用尤其在

应对多重耐药性革兰阳性菌引发的感染中具有

不可替代的地位；阿奇霉素作为大环内酯类抗生

素的代表，在呼吸道感染治疗中应用广泛［６］ 。 这

些放线菌来源的抗生素不仅具有显著的生物活

性，还在临床实践中展现出重要的治疗价值。 由

于其中大部分抗生素均从链霉菌中分离获得［７］ ，
因此从链霉菌中发现新的活性物质已变得较为

困难。 不同类群的放线菌拥有不同的代谢途径，
而游动放线菌属（Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｓ）是稀有放线菌中数

量较多的一类，能够产生肽类、缩肽类、多烯型大

环内酯类和芳香族化合物类抗生素［８］ 。 游动放

线菌产生的多烯类抗生素辛霉素（ｏｃｔａｍｙｃｉｎ）、糖
肽类抗生素替考拉宁（ ｔｅｉｃｏｐｌａｎｉｎ） ［９］ 、萘醌类抗

生素绛红霉素（ ｐｕｒｐｕｒｏｍｙｃｉｎ）、大环内酯类抗生

素非达霉素 （Ｆｉｄａｘｏｍｉｃｉｎ） ［１０］ 和氨基糖苷类次级

代谢产物阿卡波糖（Ａｃａｒｂｏｓｅ） ［１１］ 等，对多种革兰

阳性耐药细菌具有抑制活性［１２］ 。 因此，游动放

线菌属已成为对抗耐药病原菌的新型抗生素的

重要来源。 游动放线菌属于 １９５０ 年由 Ｃｏｕｃｈ 建

立，属于革兰阳性菌，其菌落较小，坚韧规整，直
径通常为 ３． ５ ～ ４． ０ ｍｍ。 该属菌株通常缺乏气

生菌丝。 菌丝大多呈橙黄色，也有红、蓝、紫、绿
色等不同颜色，少数种具有发育良好的气生菌

丝，并能产生分生孢子［１３］ 。 游动放线菌在发育

过程中，萌发的孢子首先形成基质菌丝，随后分

化出具有顶端孢子囊的特殊结构，这些孢子囊在

适宜的水分条件下破裂，释放出游动孢子［１４］ ，游
动孢子的鞭毛结构具有运动能力和疏水表面黏

附特性［１５］ 。 游动放线菌的孢囊在陆地和水体生

态系统中循环发育，其基内菌丝在有机质表面生

长并形成孢囊，通过风力等自然媒介广泛传播。
当孢囊进入水中时，会释放出高度活动性的游动

孢子［１６］ 。 这些游动孢子不仅具有运动能力，还
可能受到特定化学物质的吸引，从而停留在适宜

的新底物上，并在此进行繁殖［１７］ 。 聚天冬氨酸

（ｐｏｌｙａｓｐａｒｔｉｃ ａｃｉｄ，ＰＡＳＰ）作为一种可生物降解的

高分子保水剂，因其独特的吸水性、离子螯合性

及环境友好特性，在农业和水处理领域展现出调

节土壤微环境、促进植物生长的潜力［１８］ 。 研究

表明，ＰＡＳＰ 能够通过其分子链上的羧酸基团与

土壤颗粒形成氢键网络，从而显著提升土壤持水

能力，这种物理化学特性的改变不仅直接优化了

土壤微环境，更通过水分⁃养分的协同调控作用

重塑了微生物群落结构，特别是对水分敏感的放

线菌门种群。 科研人员从多种水生环境（包括淡

水河流、深海沉积物以及富营养化湖泊中的腐殖

质层等）中分离到多个游动放线菌新物种［１９⁃２１］ 。
基于游动放线菌游动孢子的趋水性，可通过添加

ＰＡＳＰ 靶向分离游动放线菌，但由于游动放线菌

生长周期长，采用常规分离培养方法难以有效获

取。 本研究根据游动放线菌的生长特性探究其

靶向分离方法，设计了特定的分离培养基并对土

壤样品进行预处理，实现了游动放线菌的有效分

离，提高了目标菌株的分离效率，进一步丰富了

药用稀有放线菌种质资源库。 在次级代谢产物

研究方面，采用 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 对菌株基因簇进行系

统分析，通过识别次级代谢产物生物合成基因簇

（ＢＧＣｓ），并结合平板抑菌活性筛选实验，运用基

因簇分析与生物活性筛选相结合的策略，预测目

标菌株的次级代谢潜力，以提高菌种筛选效率，
旨在为后续次级代谢产物的发现与开发奠定

基础。
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１　 材料与方法

１． １　 材料

１． １． １　 土壤样品　 采集南疆地区塔里木河河岸

土（８１°２３′Ｅ，４１°３７′Ｎ）、棉田根际土（８１°５８′Ｅ，
４０°２２′Ｎ）、鹰嘴豆根际土（８１°６９′Ｅ，４０°７３′Ｎ）、
大豆根际土（８１°６７′Ｅ， ４０°７１′Ｎ）、苦马豆根际

土（８８°５０′Ｅ，３９°８０′Ｎ）、蔬菜根际土（８１°５０′Ｅ，
４０°５０′Ｎ）、柽柳林林下土（８８°３０′Ｅ，４０°１０′Ｎ）共
７ 种土壤样品。 以上 ７ 种土壤样品均采自地面以

下 １０ ～ ２０ ｃｍ 表层土壤以及植物根际附着土壤。
土样用自封袋保存，４ ℃冷藏备用。
１． １． ２　 培养基（ｇ ／ Ｌ） 　 ＇①１ ／ １０ ＩＳＰ ２ 培养基：酵
母浸粉 ０． ４，麦芽提取物 １，葡萄糖 ０． ４，琼脂 １７；
②ＨＶ 培养基：腐殖酸 １，ＫＣｌ １． ７，ＭｇＳＯ４ ·７Ｈ２Ｏ
０． ５，ＦｅＳＯ４ ·７Ｈ２Ｏ ０． ０１，ＣａＣＯ３ ０． ０２，Ｎａ２ＨＰＯ４

０． ５，琼脂 １７；③０３２９ 培养基：可溶性淀粉 １０，酵母

提取物 ２，琼脂 １７；④高氏一号培养基：可溶性淀

粉 ２０，ＫＮＯ３ １，ＭｇＳＯ４ ·７Ｈ２Ｏ ０． ５，Ｋ２ＨＰＯ４ ０． ５，
ＮａＣｌ １，琼脂 １７；⑤１ ／ ５ ＴＳＡ 培养基：大豆蛋白胨

１，胰蛋白胨 ３，ＮａＣｌ １，琼脂 １７。 添加 Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７ 溶

液（７０ μｇ ／ ｍＬ）、制霉菌素（１００ μｇ ／ ｍＬ）、奈啶酮酸

（２５ μｇ ／ ｍＬ）、新生霉素（２５ μｇ ／ ｍＬ）和放线菌酮

（２５ μｇ ／ ｍＬ）于分离培养基中，以抑制真菌和细菌

及其他非目的性菌株的生长并诱导目标游动放线

菌的萌发。 待培养基灭菌后温度降至 ５５ ℃时添

加 ＰＡＳＰ 液体保水剂。
１． １． ３ 　 主要试剂与仪器设备 　 麦芽浸粉、蛋白

胨、胰蛋白胨均购自北京奥博星生物技术公司；
Ｋ２ＨＰＯ４、ＫＮＯ３、ＦｅＳＯ４ 均购自天津北辰方正试剂

厂；葡萄糖（天津盛奥化学试剂有限公司）；可溶

性淀粉、ＣａＣＯ３ 购自国药集团化学试剂有限公

司；酵母提取物（美国 ＯＸＯＩＤ 生物技术有限公

司）。 微量离心机 （ Ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅ ５４２０，艾本德 （上

海）国际有限公司）；ＰＣＲ 仪（ Ｓ１０００，伯乐（ Ｂｉｏ⁃
Ｒａｄ）生命医学产品公司）；电泳仪（ ＤＹＣＺ⁃２６Ｃ，
北京六一仪器厂）；凝胶成像仪（ＣｈｅｍＤｏｃ ＸＲＳ，
伯乐（Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ）生命医学产品公司）；超声波清洗

机 （ＪＰ⁃０８０ＳＴ，深圳市洁盟清洗设备有限公司）；
电子天平（ＧＢ３１０３９，上海朴春计量仪器有限公

司）；恒温水浴锅（ ＳＢ⁃１１００，上海泉杰仪器有限

公司）。

１． ２　 方法

１． ２． １　 土壤样品的处理 　 采集的土样经自然风

干、均质混合后研磨过筛，按保水剂 ∶水 ∶土样 ＝
１∶２４０∶７２０（质量比）混合，分装至 ５００ ｍＬ 穿孔塑

料瓶中，２８ ℃恒温培养 ４ 周。 取原位培养 ４ 周土

样，１１０ ℃干热处理 ３０ ｍｉｎ。 采用无菌生理盐水

配制成 １０ － １的浑浊液，２８ ℃、２００ ｒ ／ ｍｉｎ 恒温培养

１ ｈ，得到土壤悬浮液［２２］。
１． ２． ２　 菌株的选择性分离纯化 　 将土壤悬浮液

５ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ，取离心得到的上清液梯

度稀释至 １０ － ２、１０ － ３、１０ － ４、１０ － ５，分别取 １５０ μＬ
涂布于 １． １． ２ 中的 ５ 种不同的分离培养基，２８ ℃
倒置培养 ７ ｄ。 挑取平板上有褶皱、橘黄色的单个

菌落，采用三线法接种至 ＩＳＰ ２ 培养基，２８ ℃倒置

培养 ７ ～ １４ ｄ，并连续划线接种直至出现清晰分离

的单菌落，使用牛奶管对纯化菌株进行冷冻干燥

处理，通过预冻、真空干燥等过程制备成冻干粉，
并将冻干粉于 ４ ℃条件下长期保藏。
１． ２． ３ 　 菌株的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序 　 采用 ＳＤＳ⁃
蛋白酶法［２３］提取分离纯化菌株的 ＤＮＡ，使用细菌

通用引物 ２７Ｆ 和 １４９２Ｒ 扩增细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因

序列［２４］，参照丁腊梅［２５］ 分离游动放线菌的实验

方法设置 ＰＣＲ 反应体系及条件，经 １％ 琼脂糖凝

胶电泳筛选合格 ＰＣＲ 产物，送至西安擎科生物有

限公司进行双向测序，拼接后的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列通

过 ＥｚＢｉｏＣｌｏｕｄ 进行比对分析。
１． ２． ４　 菌株系统发育树构建 　 为明确测序菌株

的系统发育地位，基于 ＥｚＢｉｏＣｌｏｕｄ 数据库筛选其

近缘模式菌株的同源 １６Ｓ 序列。 通过 ＭＥＧＡ Ｘ 软

件采用邻接法 （Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ） 构建系统发育

树，设置 １ ０００ 次自举重复检验（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ａｎａｌｙ⁃
ｓｉｓ）节点支持率，探究菌株间的进化关系。
１． ２． ５　 抗菌活性实验 　 参照梁红丽等［２４］ 的方

法，选取革兰阳性细菌代表菌株金黄色葡萄球菌

（Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｃｏｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ ＡＴＣＣ ２５９２３）和革兰阴性细

菌代表菌株大肠埃希菌 （ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ＡＴＣＣ
２５９２２）、鲍曼不动杆菌 （ Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ｂａｕｍａｎｎｉｉ
ＡＴＣＣ １９６０６）、解淀粉欧文氏菌（Ｅｒｗｉｎｉａ ａｍｙｌｏｖｏ⁃
ｒａ ＡＴＣＣ １５３５７）、鼠伤寒沙门氏菌（Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ ｔｙ⁃
ｐｈｉｍｕｒｉｕｍ ＡＴＣＣ １４０２８）、福氏志贺氏菌（ Ｓｈｉｇｅｌｌａ
ｆｌｅｘｎｅｒｉ ＡＴＣＣ １２０２２）以及真菌代表菌株白色念珠

菌（Ｃａｎｄｉｄａ ａｌｂｉｃａｎｓ ＡＴＣＣ ６４５５０）７ 株病原菌做
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为靶标菌。 将靶标菌分别接种于 １００ ｍＬ 液体培

养基中，２８ ℃、１５０ ｒ ／ ｍｉｎ 培养 １２ ｈ，使菌体活化，
制备成病原菌培养液。 对游动放线菌进行液体发

酵培养，收集发酵液并经冷冻干燥后，取干燥样

品，加入 ２ 倍体积的甲醇进行超声辅助萃取。 收

集萃取液，经旋转蒸发浓缩得到粗提物浸膏。 最

后用甲醇溶解浸膏，配制为终浓度 １００ ｍｇ ／ ｍＬ 的

溶液用于抗菌活性检测；采用牛津杯法进行抑菌

活性检测，首先将活化后的病原菌培养液与已灭

菌并冷却至约 ４５ ℃的培养基按 １∶１００ 充分混匀，
倒入放置牛津杯的平板中，待培养基凝固后，加入

１５０ μＬ 甲醇溶解的发酵粗提物于牛津杯中，３７ ℃
培养 １０ ～ ２４ ｈ，观察并测量抑菌圈直径。
１． ２． ６　 ＮＲＰＳ 和 ＰＫＳ 基因的扩增及检测 　 提取

分离菌株的基因组 ＤＮＡ。 参照文献［２６］，采用表

１ 所列非核糖体肽合成酶（ ｎｏｎ⁃ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ
ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅｓ，ＮＲＰＳ）和聚酮化合物合成酶（ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅ
ｓｙｎｔｈａｓｅｓ，ＰＫＳ）基因特异性引物进行 ＰＣＲ 扩增，
并按照其方法设置反应参数。 扩增产物经 １％ 琼

脂糖凝胶电泳分析，检测目标条带的有无。
表 １　 ＮＲＰＳ 与 ＰＫＳ 的扩增引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｐｒｉｍｅｒ ｏｆ ＮＲＰＳ ａｎｄ ＰＫＳ ｇｅｎｅｓ

基因 引物 引物序列（５′⁃３′） 目的片段
长度 ／ ｂｐ

ＮＲＰＳ 基因 Ａ３Ｆ ＧＣＳＴＡＣＳＹＳＡＴＳＴＡＣＡＣＳＴＣＳＧＧ １ ２００ ～ １ ５００

Ａ７Ｒ ＳＡＳＧＴＣＶＣＣＳＧＴＳＣＧＧＴＡＳ

ＰＫＳ Ｉ 基因 Ｋ１Ｆ ＴＳＡＡＧＴＣＳＡＡＣＡＴＣＧＧＢＣＡ ５００ ～ ７５０

Ｍ６Ｒ ＣＧＣＡＧＧＴＴＳＣＳＧＴＡＣＣＡＧＴＡ

ＰＫＳ ＩＩ 基因 ＫＳαＦ ＴＳＧＣＳＴＧＣＴＴＧＧＡＹＧＣＳＡＴＣ ７００ ～ ８００

ＫＳβＲ ＴＧＧＡＡＮＣＣＧＣＣＧＡＡＢＣＣＴＣＴ

２　 结果与分析

２． １　 土壤中可培养放线菌物种多样性

通过 ＰＡＳＰ 靶向分离方法，共分离得到 １０３ 株

游动放线菌、６０ 株小单孢菌、３７ 株链霉菌和 １６ 株

野野村菌等放线菌。 在门水平上（图 １Ａ），放线菌

门（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｏｔａ） 为优势菌群，占比 ９３％ （２２７
株）；其次为假单胞菌门（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄｏｔａ）７ 株和

厚壁菌门（Ｂａｃｉｌｌｏｔａ）１０ 株。 基于纲水平（图 １Ｂ），
放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）分离得到 ２２７ 株，占总

菌株 ９３ ％ ，为优势菌纲；其次为芽孢杆菌纲（Ｂａ⁃
ｃｉｌｌｉ）１０ 株，α⁃变形菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ５ 株

和 γ⁃变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ２ 株。 基于

目水平（图 １Ｃ），分离得到 １１ 个菌目，包括游动放

线菌目 （ Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ）、小单孢菌目 （Ｍｉｃｒｏｍ⁃
ｏｎｏｓｐｏｒａｌｅｓ）、假诺卡氏菌目（Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉｎｅａｅ）、
链 孢 囊 菌 目 （ Ｓｔｒｅｐｔｏｓｐｏｒａｎｇｉａｌｅｓ ）、 链 霉 菌 目

（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ）、芽孢杆菌目（Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ）、微球

菌目（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｌｅｓ）、生丝微菌目（Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉａ⁃
ｌｅｓ）、棒杆菌目 （ Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）、莫拉氏菌目

（Ｍｏｒａｘｅｌｌａｌｅｓ）和假单胞菌目（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ），
其中游动放线菌目（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ）为优势菌目，
共分离得到 １０３ 株，占比达 ４２％，其次为小单孢菌

目（Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｌｅｓ），分离得到 ６０ 株，占比 ２５％。
在属水平上（图 １Ｄ），共分离出 １６ 个属，包括

游动放线菌属 （ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ）、小单孢菌属 （Ｍｉ⁃
ｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ）、链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）、不动杆菌

属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）、芽孢菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ），细胞芽孢

杆菌属 （Ｃｙｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、假芽孢杆菌属 （Ｆｉｃｔｉｂａｃｉｌ⁃
ｌｕｓ）、考克氏俊属（Ｋｏｃｕｒｉａ）、甲基杆菌属（Ｍｅｔｈｙｌ⁃
ｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、诺卡氏菌属（Ｎｏｃａｒｄｉａ）、野野村菌属

（Ｎｏｎｏｍｕｒａｅａ）、拟节杆菌属（Ｐａｅｎａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）、根
瘤菌属（Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、红球菌属（Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ）、糖
丝菌属（Ｓａｃｃｈａｒｏｔｈｒｉｘ）、施氏假单胞菌属（Ｓｔｕｔｚｅｒｉ⁃
ｍｏｎａｓ），其中游动放线菌属为优势属，共分离出

１０３ 株菌，占比 ４２％ ；小单孢菌属为第二优势菌

属，共分离出 ６０ 株菌，占比 ２５％ ，其他菌属的菌株

分离数量较少，部分菌属仅分离出 １ 株菌。
对已分离的游动放线菌使用 ＭＥＧＡ Ｘ 软件进

行邻接法建树，结果如图 ２ 所示。 该系统发育树

用于比较不同游动放线菌与相似菌株之间的进化

关系。 系统发育分析表明，所有分离得到的游动

放线菌均与其近缘菌株聚集于相同进化分支，属
于同一物种。
２． ２　 添加液体 ＰＡＳＰ 对放线菌分离效果的影响

分离鉴定结果表明，添加液体 ＰＡＳＰ 保水剂

有效促进了放线菌的分离。 通过比较添加与未

添加液体 ＰＡＳＰ 培养基的分离效果发现，在 ２４４
株分离菌株中，１６８ 株来源于 ＰＡＳＰ 添加组，７６
株来源于对照组。 对目标类群游动放线菌的分

离结果显示，ＰＡＳＰ 添加组分离游动放线菌 ８１
株，分离率（７８． ６４％ ）显著高于对照组的 ２２ 株

（２１． ３６％ ）（图 ４）。 本研究还发现，除游动放线

菌外，小单孢菌和链霉菌等类群在 ＰＡＳＰ 处理组
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中同样保持较高丰度，说明 ＰＡＳＰ 的添加不仅能

富集游动放线菌，提高游动放线菌分离率，还能

通过改变培养基微环境，对多种放线菌的培养生

长起到促进作用。

图 １　 土壤中可培养细菌群落分布

Ｆｉｇ． １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ
Ａ：门水平；Ｂ：纲水平；Ｃ：目水平；Ｄ：属水平

Ａ： Ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ； Ｂ： Ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ； Ｃ： Ｏｒｄｅｒ ｌｅｖｅｌ； Ｄ： Ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

图 ２　 基于游动放线菌属分离株的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列构建的系统发育进化树

Ｆｉｇ． ２　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｔｈｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

６４ 　 　 　 　 　 微　 生　 物　 学　 杂　 志　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ４６ 卷



图 ３　 分离到的游动放线菌属菌落形态（Ａ）及扫描电镜照片（Ｂ）
Ｆｉｇ． ３　 Ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｈｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｃｏｌｏｎｉｅｓ （Ａ） ａｎｄ ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｇｒａｐｈ （Ｂ）

图 ４　 ＰＡＳＰ 处理对放线菌物种多样性的影响

Ｆｉｇ． ４　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ＰＡＳＰ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎ Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

２． ３　 不同培养基分离得到放线菌多样性

除了液体保水剂的添加对放线菌的分离产生

影响外，不同分离培养基所获得的菌株种类也有

所不同，但是所有分离培养基均成功分离出了游

动放线菌。 其中，１ ／ １０ ＩＳＰ ２、高氏一号、１ ／ ５ ＴＳＡ
和 ０３２９ 四种培养基分离鉴定出的菌株数量较多。
如图 ５Ａ 所示，１ ／ １０ ＩＳＰ ２ 培养基分离效果最好，
共分离得到 ８１ 株菌株，鉴定出 ２１ 个种；高氏一号

培养基次之，分离得到 ６８ 株菌株，１６ 个种；１ ／ ５
ＴＳＡ 培养基分离到 ４２ 株菌株，１０ 个种；而 ０３２９
培养基仅分离到 ３２ 株菌株，８ 个种。 如图 ５Ｂ 所

示，可以比较以上四种培养基在种水平上分离鉴

定游动放线菌的差异性。 图 ５Ｃ 显示，有 ３ 株游动

放线菌（虎林游动放线菌（Ａｃｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｈｕｌｉｎｅｎｓｉｓ）
ＴＲＭ５５０４５、日本游动放线菌（Ａｃｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｎｉｐｐｅｎ⁃
ｓｉｓ） ＴＲＭ５５０６８ 和巴西游动放线菌 （ Ａｃｉｎｏｐｌａｎｅｓ
ｂｒａｓｉｌｉｓｉｓ） ＴＲＭ５５０３０）在 ５ 种分离培养基中均被

成功分离。 不同分离培养基的游动放线菌分离率

存在显著差异（图 ５Ｄ）。 其中，１ ／ １０ ＩＳＰ ２ 培养基

的游动放线菌分离率最高，占分离得到游动放线

菌菌株的 ４２％ ；高氏一号培养基占 ２３％ ，１ ／ ５ ＴＳＡ
培养基占 １６％ ，０３２９ 培养基占 １４％ 。 结果显示，
本研究选用的 １ ／ １０ ＩＳＰ 两和高氏一号两种分离

培养基的游动放线菌分离率最高。
２． ４　 游动放线菌基因组中 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 对 ＮＲＰＳ
和 ＰＫＳ 基因的预测

通过 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 对分离得到的 ２１ 种游动放

线菌的生物合成基因簇进行分析，预测其次级代

谢潜力。 经分析可知游动放线菌基因组中大多

数都具有 ＮＲＰＳ 和 ＰＫＳ 调控基因的基因簇，基因

组大小为 ８． ２９ ～ １１． ８４ Ｍｂ。 由图 ６ 可知，生物

合成基因簇相对丰富的，基因组也相对较大，次
级代谢潜力也越强，后续可进行次级代谢产物的

分离。
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图 ５　 不同培养基分离可培养细菌多样性

Ｆｉｇ． ５　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉａ
Ａ：不同培养基分离菌株的多样性；Ｂ：不同培养基种水平分离的差异；Ｃ：不同培养基属水平分离的丰富度； Ｄ：不同培养基

分离游动放线菌的分离率

Ａ： Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉａ； Ｂ： Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉａ；
Ｃ： Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉａ； Ｄ： Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉａ

图 ６　 游动放线菌属次级代谢生物合成基因簇分析

Ｆｉｇ． ６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｇｅｎｅ ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｉｎ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ
Ａ：基因簇的丰富度；Ｂ：基因组大小（Ｍｂ）

Ａ： Ｇｅｎｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ｒｉｃｈｎｅｓｓ； Ｂ： Ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ （Ｍｂ）
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２． ５　 游动放线菌的抗菌活性筛选

游动放线菌发酵粗提物采用牛津杯法检测抑

菌活 性， 结 果 显 示， 游 动 放 线 菌 ＴＲＭ６６２６４、
ＴＲＭ８８００２、 ＴＲＭ８８００３、 ＴＲＭ５５０３３、 ＴＲＭ５５００６、
ＴＲＭ５５０６０、ＴＲＭ５５０８２ 七株菌对 ４ 种及以上病原菌

具有较好的抗菌活性，且对大肠埃希菌、金黄色葡

萄球菌和解淀粉欧文氏菌均具有抗菌活性。 其中

菌株 ＴＲＭ６６２６４、ＴＲＭ５５０３３、ＴＲＭ５５００６、ＴＲＭ５５０６０、
ＴＲＭ５５０８２ 五株菌还对鼠伤寒沙门氏菌和福氏志

贺氏菌具有抑菌活性；菌株 ＴＲＭ６６２６４、ＴＲＭ８８００２、
ＴＲＭ８８００３、ＴＲＭ５５０３３ 对鲍曼不动杆菌具有抑菌活

性。 以上菌株中仅菌株 ＴＲＭ６６２６４ 对白色念珠菌

具有抗菌活性，其他菌株对真菌的抗菌活性较差

（表 ２）。
表 ２　 游动放线菌抗菌活性筛选

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ

菌株 相似菌株
Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ

ｃｏｌｉ
Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｃｏｃｕｓ

ａｕｒｅｕｓ
Ｓｈｉｇｅｌｌａ
ｆｌｅｘｎｅｒｉ

Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ
ｔｙｐｈｉｍｕｒｉｕｍ

Ｅｒｗｉｎｉａ
ａｍｙｌｏｖｏｒａ

Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ
ｂａｕｍａｎｎｉｉ

Ｃａｎｄｉｄａ
ａｌｂｉｃａｎｓ

ＴＲＭ５５００３ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ａｂｕｊｅｎｓｉｓ － ＋ － － ＋ ＋ －

ＴＲＭ８８００３ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ａｋｓｕｅｎｓｉｓ ＋ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ －

ＴＲＭ５５００６ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ａｔｒａｕｒａｎｔｉａｃｕｓ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － －

ＴＲＭ５５０１０ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｂｏｇｏｒｅｎｓｉｓ ＋ － ＋ － ＋ － －

ＴＲＭ５５０３０ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ ＋ ＋ ＋ － － － － －

ＴＲＭ５５０３３ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｃｙａｎｅｕｓ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －

ＴＲＭ５５０３５ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｄｅｃｃａｎｅｎｓｉｓ － － ＋ － ＋ ＋ － －

ＴＲＭ５５０４０ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｆｅｒｒｕｇｉｎｅｕｓ － － － － － － －

ＴＲＭ５５０４２ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｆｒｉｕｌｉｅｎｓｉｓ ＋ － ＋ ＋ － － ＋ ＋ －

ＴＲＭ８８００２ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｈｏｔａｎｅｎｓｉｓ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ －

ＴＲＭ５５０４５ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｈｕｌｉｎｅｎｓｉｓ ＋ － － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －

ＴＲＭ５５０５８ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｌｉｇｕｒｉｅｎｓｉｓ － － － － － － －

ＴＲＭ５５０５９ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｌｕｔｕｌｅｎｔｕｓ － － － － － － －

ＴＲＭ５５０６０ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｍｉｓｓｏｕｒｉｅｎｓｉｓ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － －

ＴＲＭ５５０６８ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｎｉｐｐｏｎｅｎｓｉｓ ＋ ＋ ＋ － － ＋ － －

ＴＲＭ６６２６４ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｐｏｌｙａｓｐａｒｔｉｃｕｓ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

ＴＲＭ５５０７８ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｒｅｃｔｉｌｉｎｅａｔｕｓ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ － － －

ＴＲＭ５５０８０ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｒｈｉｚｏｐｈｉｌｕｓ － － － － ＋ ＋ －

ＴＲＭ５５０８２ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｔｅｉｃｈｏｍｙｃｅｔｉｃｕｓ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － －

ＴＲＭ５５０８４ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｕｔａｈｅｎｓｉｓ ＋ ＋ ＋ － － － － －

ＴＲＭ５５０８５ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｘｉｎｊｉａｎｇｅｎｓｉｓ － － － － ＋ － －

　 注：抑菌圈直径（ｍｍ）表示抑菌活性， ＋ ： ＜ １０ ｍｍ； ＋ ＋ ：１０ ～ ２０ ｍｍ； ＋ ＋ ＋ ：２０ ～ ３０ ｍｍ； － ：无抑菌作用

２． ６　 ＮＲＰＳ 和 ＰＫＳ 基因检测

ＮＲＰＳ 和 ＰＫＳ 两类结构复杂的多功能巨型酶

在合成多种活性天然产物中起着关键作用［２７］。 这

两类酶催化合成的次级代谢产物表现出显著的抗

氧化、抑制肿瘤及抗菌等生理功能特性，这类生物

活性物质被广泛应用于抗感染、肿瘤治疗以及免疫

调节等多种治疗用途［２８］。 抑菌活性实验结果表

明，这些生物活性物质均对病原菌具有抑制活性。
为进一步评估游动放线菌次级代谢产物的生物合

成潜能，通过检测 ＮＲＰＳ 与 ＰＫＳ 基因的存在，对分

离获得的 ２１ 株游动放线菌菌株进行了 ＰＣＲ 扩增

分析。 结果显示，１０ 株游动放线菌检测出 １ 条以

上目的条带，其中 ４ 株检测到 ＮＲＰＳ 基因、９ 株检测

到 ＰＫＳ Ｉ 基因、２ 株检测到 ＰＫＳⅡ基因（表 ３）。
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表 ３　 ＮＲＰＳ 和 ＰＫＳ 生物合成基因在 ２１ 株细菌中的分布

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＮＲＰＳ ａｎｄ ＰＫＳ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ２１ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ

菌株
次级代谢产物合成基因

ＮＲＰＳ ＰＫＳ Ⅰ ＰＫＳ Ⅱ
菌株

次级代谢产物合成基因

ＮＲＰＳ ＰＫＳ Ⅰ ＰＫＳ Ⅱ

ＴＲＭ５５００３ － － － ＴＲＭ５５０５８ － － －

ＴＲＭ８８００３ － － － ＴＲＭ５５０５９ － － －

ＴＲＭ５５００６ － － － ＴＲＭ５５０６０ － － －

ＴＲＭ５５０１０ － － － ＴＲＭ５５０６８ ＋ ＋ －

ＴＲＭ５５０３０ ＋ ＋ － ＴＲＭ６６２６４ ＋ － －

ＴＲＭ５５０３３ － ＋ － ＴＲＭ５５０７８ － － －

ＴＲＭ５５０３５ － ＋ ＋ ＴＲＭ５５０８０ － － －

ＴＲＭ５５０４０ － － ＋ ＴＲＭ５５０８２ － ＋ －

ＴＲＭ５５０４２ ＋ － － ＴＲＭ５５０８４ － ＋ －

ＴＲＭ８８００２ － ＋ － ＴＲＭ５５０８５ － ＋ －

ＴＲＭ５５０４５ － － －

　 注： ＋ 表示检测出目的条带； － 表示未检测出目的条带

３　 讨　 论

放线菌作为一类重要的微生物资源，其独特

的次级代谢系统能够合成大量化学结构新颖的

天然活性物质，这些化合物通常具有较高的成药

性。 然而，在常见的链霉菌中发现新型抗生素愈

发困难，因此对稀有放线菌的研究显得尤为重

要。 游动放线菌作为新型抗生素的重要资源，具
有极大的研究价值和开发潜力，但因其生长缓

慢、不易分离且种类稀少，截至目前已知且有效

发表的仅有 ５９ 种。 本研究在实验室前期研究的

基础上，采用向土壤中添加 ＰＡＳＰ，实现了游动放

线菌的原位富集与靶向分离，共获得 ２１ 种 １０３
株游动放线菌，其中，发现了聚天冬氨酸游动放

线菌 （ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｐｏｌｙａｓｐａｒｔｉｃｕｓ） ＴＲＭ６６２６４、和

田 游 动 放 线 菌 （ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｈｏｔａｎｅｎｓｉｓ ）
ＴＲＭ８８００２、阿克苏游动放线菌（ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ａｋ⁃
ｓｕｅｎｓｉｓ） ＴＲＭ８８００３ 三个新物种，进一步丰富了

游动放线菌的多样性，相关研究成果已另文发

表［２８］ 。 本研究结果表明，通过调控土壤水分条

件，利用 ＰＡＳＰ 的保水特性为游动放线菌创造适

宜的生长环境，有效促进了土壤中游动放线菌的

富集，为后续的靶向分离提供了有利条件。 该方

法的成功应用不仅为游动放线菌的分离培养提

供了新的技术路径，也为土壤微生物资源的开发

利用提供了重要参考。
游动放线菌是稀有放线菌小单孢菌科的第

二大属，其生长周期长且不易分离，需借助特殊

手段才能实现分离，至今游动放线菌属的种类数

目仍然较少。 Ｓｈｅｎ 等［２９］从大豆根中分离得到虎

林游动放线菌（Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｈｕｌｉｎｅｎｓｉｓ），并在溪流

黏稠土壤、降雨根际土壤以及地衣等环境中都发

现了游动放线菌，由于植物根际本身就有储水功

能，因此把河底淤泥以及植物、作物根际土壤作

为分离源大大提高了分离效率。 Ｈａｂｉｂ 等［３０］ 和

Ｓｕｎ 等［３１］通过对干旱地区的土壤样品采取水化

处理，成功分离得到沙漠游动放线菌 （ Ａｃｔｉｎｏ⁃
ｐｌａｎｅｓ ｄｅｓｅｒｔｉ） 和新疆游动放线菌 （ Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ
ｘｉｎｊｉａｎｇｅｎｓｉｓ）。 这些前期研究为本研究 ＰＡＳＰ 靶

向分离方法提供了理论基础，表明游动放线菌的

分离需要提供水环境以诱导孢子囊释放游动孢

子。 原位富集法则给微生物提供了一个适宜的

原生环境，更加有利于游动放线菌的培养和分

离［３２］ 。 此外，刘文龙［３３］研究发现，在棉田土壤中

适度施用 ＰＡＳＰ 不仅能提高土壤的持水能力，还
能从 ＰＡＳＰ 富集的棉田土壤中分离出具有降解

聚天冬氨酸功能的链霉菌。 因此，本研究选用

ＰＡＳＰ、水以及采集的土壤进行混合，以增加土壤

的水分积累，从而富集游动放线菌。 结合原位富

集方法设计 ＰＡＳＰ 靶向分离方法，不仅成功分离

到了游动放线菌，还分离得到了其他放线菌。 该

方法的建立不仅能够靶向分离游动放线菌，丰富

了药用微生物菌种资源，也对其他放线菌的靶向

０５ 　 　 　 　 　 微　 生　 物　 学　 杂　 志　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ４６ 卷



分离提供了参考，为后续菌种资源的开发利用提

供了一种有效手段。
游动放线菌作为放线菌门的重要类群，因其

独特的形态特征和代谢多样性，成为发掘新型抗

菌活性物质的重要资源［３４］ 。 研究表明，从德干

高原游动放线菌中提取的大环内酯类化合物对

耐甲氧西林金黄色葡萄球菌（ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎ⁃ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ， ＭＲＳＡ）具有抑制活性［３５］ 。
此外，从 Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ ｓｐ． ＭＭ７９４Ｌ⁃１８１Ｆ６ 的次生

代谢产物中鉴定出一种新型噻唑基肽抗生素，命
名为 Ｔｈｉａｚｏｐｌａｎｏｍｉｃｉｎ，该物质对革兰阳性菌表现

出抗菌活性［３６］ 。 产生雷帕霉素的 Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ
ｓｐ． Ｎ９０２⁃１０９ 则被证实具有完整的雷帕霉素生

物合成基因簇［３７］ 。 游动放线菌因其丰富的次级

代谢产物合成能力而备受关注，特别是其 ＮＲＰＳ
和 ＰＫＳ 基因簇的多样性为天然产物的发现提供

了重要资源［３８⁃３９］ 。 游动放线菌基因组中通常包

含多种生物合成基因簇，这些基因簇编码的复杂

酶系统能够通过模块化组装线机制合成结构多

样的生物活性分子，如抗生素、抗肿瘤剂和免疫

调节剂等［４０］ 。 本研究通过对分离得到的游动放

线菌进行基因组分析、活性筛选和生物合成基因

检测，发现部分菌株具有丰富的生物合成基因

簇，其中 １０ 株游动放线菌检测到 ＮＲＰＳ 型和或

ＰＫＳ 型的生物合成基因，这些菌株对金黄色葡萄

球菌、大肠埃希菌、欧文氏菌和志贺氏菌均表现

出抗菌活性，表明游动放线菌具有较强次级代谢

潜力，然而，不同游动放线菌的基因组大小不同，
部分菌株基因组中含有丰富的生物合成基因簇

（如 ＮＲＰＳ 和 ＰＫＳ），可编码合成复杂抗生素的酶

系统［４１］ 。 因此，游动放线菌的次级代谢能力也

存在差异，其抗菌活性主要源于其代谢过程中产

生的次级代谢产物，这些产物具有抑制或杀灭其

他微生物的能力，其中游动放线菌产生的聚酮类

（如大环内酯）和生物碱类物质具有广谱抗菌活

性。 本研究采用 ａｎｔｉＳＭＡＳＨ 对游动放线菌基因

簇进行了系统性分析，以评估其产生次级代谢产

物的潜力。 通过基因组数据的挖掘和功能注释，
表明所分析的游动放线菌基因组中普遍存在多

种次级代谢产物合成基因簇。 ＮＲＰＳ 和 ＰＫＳ 基

因簇在大多数菌株中均有分布，且其基因簇数量

和种类呈现显著的多样性。 基因组较大的菌株

通常含有更丰富的生物合成基因簇，７ 株具有拮

抗活性的菌株基因组均相对较大，其中菌株

ＴＲＭ６６２６４ 含有 ＮＲＰＳ 基因簇，表现出广谱抑菌

活性，这些基因簇的广泛存在表明游动放线菌具

有产生多种结构复杂、生物活性显著的次级代谢

产物的遗传基础。 这一发现为后续深入研究游

动放线菌次级代谢产物的生物合成途径及其潜

在应用价值提供了重要的理论基础。 因此，后续

对其次级代谢产物进行深入挖掘具有重要价值。
除已知的活性天然产物外，游动放线菌中还可能

存在大量编码次级代谢产物的生物合成基因簇。
由于这些基因簇大多处于沉默状态，导致次级代

谢产物难以预测或预测到但是无法分离且产量

低［４２］ 。 因此，未来可以通过激活游动放线菌沉

默基因簇的方法来提高次级代谢产物产量，从而

获得更多结构新颖的天然活性产物。
本研究通过 ＰＡＳＰ 原位富集方法，从土样中

分离并鉴定了 ２４４ 株菌株，这些菌株分属于 １６
个属。 其中，放线菌门菌株占 ２２８ 株，游动放线

菌属为优势类群。 这一结果验证了 ＰＡＳＰ 原位

富集方法对游动放线菌的选择性富集效应，该方

法的建立不仅实现了游动放线菌的靶向分离，突
破了传统游动放线菌资源开发的瓶颈，还丰富了

塔里木河流域土壤中的微生物菌种资源。 此外，
该方法还为其他放线菌的分离提供了参考，并为

新型抗生素与农业生物制剂的开发提供了可持

续的资源库。 在分离的菌株中，部分菌株表现出

显著的抑菌特性及次级代谢产物合成能力，这些

菌株在创新性抗菌药物研发中发挥着重要作用。
本研究通过筛选具有生物活性及代谢多样性的

菌株，为新型抗生素的开发提供了重要的研究资

源，这些具备抗菌功能和代谢潜力的微生物，在
药物发现领域具有广阔的应用前景。
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