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摘  要：双歧杆菌作为一种重要的益生菌，被广泛应用在乳制品和微生态制剂生产中。本文围绕

双歧杆菌在《伯杰氏系统细菌学手册》中的演化历史、最新分类，以及其多相分类法的应用进行

了阐述，并对近年来双歧杆菌属的新种做了详细的介绍。 
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Abstract: Bifidobacterium is an important category of probiotics. It is widely used in the dairy 
production and microecological preparation. This paper summarized the evolution and classification of 
Bifidobacteria in “Bergey’s Manual of Systematic Bacteriology”. Moreover, the polyphasic taxonomy 
research of Bifidobacteria was involved, and we detailedly discussed the new species of 
Bifidobacterium so far. 
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双歧杆菌是人和动物肠道内最主要的生理性

细菌之一，它能产短链脂肪酸、维生素、细菌素、

类抗生素，具有维持微生态平衡、生物拮抗、免疫

调节、营养、协同降解多糖等多方面重要的生理功

能[1]。早期，关于双歧杆菌的分类学多以生理表型

为准绳，但往往缺乏可靠性，特别是近缘物种间系

统发育关系一直存有争议，以至于双歧杆菌的分类

在《伯杰氏系统细菌学手册》(以下简称《伯杰氏手
册》)中曾经过多次变动。而正确可靠的分类与鉴定

不仅是分类学研究的主要目标，也是双歧杆菌开发

应用和科学交流的基础。在过去，对双歧杆菌的分

类及其性质的研究缺乏全面系统的总结和归纳，直

到 2012年 5月新版《伯杰氏手册》第 5卷(放线菌
专刊)的面世[2]，双歧杆菌分类学的研究才有了深入

的发展。尤其是分子生物学的发展，各种分子标记

的应运而生为分类学的研究注入了强劲的驱动力。

但需指出的是，由于《伯杰氏手册》漫长的编辑时

间，双歧杆菌在分类领域中又有了一些新的研究成
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果，其分类依据的阐述也不够清楚明确。因此，本

文从《伯杰氏手册》的演化历史、最新分类出发阐

述了其发展现状，并着重介绍和总结了双歧杆菌属

的分类与最新进展。希望随着技术的进步双歧杆菌

的分类学研究能够得到不断地完善。 

1  《伯杰氏手册》中的双歧杆菌 

1.1  《伯杰氏手册》中双歧杆菌分类地位的演变 
双歧杆菌系 1899 年巴斯德研究院的 Tissier 首

次在以母乳喂养的婴儿粪便中发现并分离出来，

Tissier将这种分离到的革兰氏阳性、变弯的或分叉
的 杆 菌 命 名 为 普 通 分 叉 杆 菌 (Bacillus 
bifiduscommunis)或分叉杆菌(Bacillus bfidus)。尽管
1924年OrlaJensen提议将双歧杆菌分类作为一个独
立的属，但伯杰氏第 1−4 版将其取名为 Bacterodes 
bifidus，归到拟杆菌属(Bacteroides)中，又由于它与
乳酸杆菌的相似性，伯杰氏第 5−7 版将其命名
Lactobacillus bifidus ， 归 类 于 乳 杆 菌 属

(Lactobacillus)。直到 1974 年，伯杰氏第 8 版才首
次设立独立的双歧杆菌属(Bifdobacterium)，当时属
内有 11个种。1986年改名后第 1版增至 24个种。
随着实验方法和研究设备的不断完善，又陆续发表

了 8 个新种。在 2012 年新版《伯杰氏手册》中，
双歧杆菌分类阶元为细菌域，放线菌门，纲Ⅰ放线

菌纲，目Ⅲ双歧杆菌目(Bifidobacteriales)，1个科双
歧杆菌科(Bifidobacteriaceae)，7个属，39个种。 

1.2  《伯杰氏手册》中双歧杆菌的分类 
2012年新版《伯杰氏手册》中，双歧杆菌目只包

含 1个双歧杆菌科，其分类主要是根据 16S rRNA、热
休克蛋白基因(hsp60)序列，以及 recA[3]、ldh[4]、tuf [5]

等多基因的分析比对，分成 7 个属，分别为双歧杆
菌属 (Bifidobacterium)、气斯卡多维亚氏菌属
(Aeriscardovia) 、 异 斯 卡 多 维 亚 氏 菌 属

(Alloscardovia)、加德纳氏菌属(Gardnerella)、另类斯
卡多维亚氏菌属(Metascardovia)、类斯卡多维亚氏菌
属(Parascardovia)、斯卡多维亚氏菌属(Scardovia)。 

双歧杆菌属是双歧杆菌科中最大的一个属，分

别来源于人类、动物、昆虫肠道以及人类龋齿、原

料奶和污水。其分类鉴定结合了多种方法技术[6]，

包括 16S rRNA 序列分析、脉冲电场凝胶电泳
(PFGE)、荧光原位杂交(FISH)、特异性基因 PCR扩
增(recA等)、实时荧光定量 PCR、扩增 rDNA限制
性酶切多态分析 (ARDRA)、变性梯度凝胶电泳
(DGGE)、限制性片段长度多态性分析(PCR-RFLP)
等，多重技术从各个方面验证，使分类鉴定结果更

加准确。2012年新版《伯杰氏手册》中双歧杆菌属
含 32个种(表 1)，其中，动物双歧杆菌含 2个亚种，
长双歧杆菌含 3个亚种，假长双歧杆菌含 2个亚种，
嗜热酸性双歧杆菌含 2个亚种。值得注意的是，《伯
杰氏手册》只是保守的纳入了那些已确定的种属，

有一些未分类的、不可培养的双歧杆菌目、科、属、

种并未被编辑到其中。并且，在《伯杰氏手册》编

辑完成后，新的研究中又有一些被提议列为双歧杆

菌属的种，这将在下面进行阐述。 

2  双歧杆菌分类依据 

传统的分类和鉴定主要是根据表型的方法，这

种单一的分类方法存在不足，导致双歧杆菌与产乳

酸细菌、乳酸杆菌的分类模糊不清。目前，随着分

子生物学的发展和各项新技术的应用，分类学家根

据多相分类法[8-9]，综合了双歧杆菌表型、遗传型、

系统发育方面的各种信息，将分类单元准确描述到

种水平。 
表型信息指所有不以DNA或RNA分子为直接

研究对象的信息，包括基本的生理生化特性，比如

菌落菌体的形态、生长条件、营养要求、酶反应、

糖发酵、代谢产物等，它可以将双歧杆菌鉴定到属

以上的分类单元。其中，双歧杆菌独特的果糖-6-
磷酸解酮酶代谢产乙酸、乳酸机制[10-11]，成为其分

类鉴定的主要指标之一。另外，在双歧杆菌的表型

分类方法中，化学分类技术占有很重要的位置。双

歧杆菌作为革兰氏阳性菌，其细胞壁含有各种类型

的肽聚糖，并且是属于种特异的(表 1)，而脂类、磷
脂是细菌细胞膜中脂双层的主要组分，脂肪酸是脂

质和脂多糖的主要组成成分。因此，细胞化学组成

成分的分析也是双歧杆菌分类的重要依据。 
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表 1  双歧杆菌属的一般特性 
Table 1  General characteristics of the genus Bifidobacterium 

种[7] 

Species[7] 
亚种 

Subspecies 
胞壁质 

Murein type 
G+C% 来源 

Source 
青春双歧杆菌 B. adolescentis  l-Lys(l-Orn)-d-Asp 59.0 成人肠道 

角双歧杆菌 B. angulatum  l-Lys-d-Asp 59.0 人粪便 

动物双歧杆菌 B. animalis B. animalis subsp. animalis l-Lys(l-Orn)-l-Ser-(l-Ala)-l-Ala2 61.3 动物粪便 
B. animalis subsp. lactis l-Lys(l-Orn)-l-Ser-(l-Ala)-l-Ala2 61.0 奶酪 

星状双歧杆菌 B. asteroides  l-Lys-Gly 59.0 蜜蜂肠道 

两歧双歧杆菌 B. bifidum  l-Orn-d-Ser-d-Asp 61.0 婴儿粪便 
B. bombia   47.3 大黄蜂肠道

牛双歧杆菌 B. boum  l-Lys-d-Ser-d-Glu 60.0 牛瘤胃 

短双歧杆菌 B. breve  l-Lys-Gly 58.0 婴儿肠道 

链状双歧杆菌 B. catenulatum  l-Lys(l-Orn)-l-Ala2-l-Ser 54.7 成人肠道 

豚双歧杆菌 B. choerinum  l-Lys(l-Orn)-l-Ser-(l-Ala)-l-Ala2 66.3 猪粪便 

棒状双歧杆菌 B. coryneforme  l-Lys-d-Asp  蜜蜂肠道 

兔双歧杆菌 B. cuniculi  l-Lys(l-Orn)-l-Ser-(l-Ala)-l-Ala2 64.1 兔子粪便 

齿双歧杆菌 B. dentium  l-Lys(l-Orn)-d-Asp 61.2 人类龋齿 

高卢双歧杆菌 B. gallicum  l-Lys-l-Ala-l-Ser 61.0 人粪便 

鸡胚双歧杆菌 B. gallinarum  l-Lys-d-Asp 65.7 鸡盲肠 

蜜蜂双歧杆菌 B. indicum  l-Lys-d-Asp 60.0 蜜蜂肠道 

长双歧杆菌 B. longum B. longum subsp. infantis l-Orn-l-Ser-l-Ala-l-Thr-l-Ala 61.0 婴儿肠道 
B. longum subsp. longum l-Orn-l-Ser-l-Ala-l-Thr-l-Ala 60.5 成人肠道 
B. longum subsp. suis l-Orn-l-Ser-l-Ala-l-Thr-l-Ala 62.0 猪粪便 

巨大双歧杆菌 B. magnum  l-Lys(l-Orn)-l-Ala2-l-Ser 60.0 兔子粪便 

瘤胃双歧杆菌 B. merycicum  l-Lys(l-Orn)-d-Asp 59.0 牛瘤胃 

微小双歧杆菌 B. minimum  l-Ly-l-Ser 61.5 污水 
B. mongoliensea  l-Lys-d-Asp 61.1 发酵马奶 

假链双歧杆菌 
B. pseudocatenulatum 

 l-Lys(l-Orn)-l-Ala2-l-Ser 67.5 婴儿粪便 

假长双歧杆菌 B. pseudolongum B. pseudolongum subsp. globosum l-Orn(l-Lys)-l-Ala2-3 64.8 牛瘤胃 
B. pseudolongum subsp. pseudolongum l-Orn(l-Lys)-l-Ala2-3 64.1 猪粪便 

嗜冷双歧杆菌 
B. psychraerophilum 

  59.2 猪粪便 

小鸡双歧杆菌 B. pullorum  l-Lys-d-Asp 67.4 鸡粪便 

反刍双歧杆菌 B. ruminantium  l-Lys(l-Orn)-l-Ser-(l-Ala)-l-Ala2 57.0 牛瘤胃 

波伦亚双歧杆菌 B. saeculare  l-Lys(l-Orn)-d-Asp 63.0 兔子粪便 

史卡杜维双歧杆菌 B. scardovii  l-Lys-l-Ser-l-Ala 60.0 人血 

纤细双歧杆菌 B. subtile  l-Lys-d-Asp 61.5 污水 

嗜热双歧杆菌 B. thermophilum  l-Orn(l-Lys)-d-Glu 60.0 猪粪便 

热嗜酸性双歧杆菌 
B. thermacidophilum 

B. thermacidophilum subsp. porcinum  61.0 猪粪便 
B. thermacidophilum subsp. thermacidophilum  56.8 污水 

B. tsurumiensea  Glu-Lys-Asp-(Ala)2 53.0 仓鼠牙菌斑

注：a：未找到相关中文译名.  
Note: a: Chinese scientific name is not found. 
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遗传型信息包括 DNA的碱基组成(G+C%)、核
酸的碱基组成和分子杂交、特殊基因的序列分析

等。目前，16S rRNA 序列的分析被作为双歧杆菌
分类鉴定的重要指标，双歧杆菌属内种的比对结果

为 93%以上，日本鹤见大学Maasaki Okamoto教授
等根据 16S rRNA序列数据描绘了双歧杆菌的系统
进化树[2]，从而简明地显示出双歧杆菌种属之间的

进化关系。同时，有的研究学者利用 23S rRNA及
16S rRNA-23S rRNA间隔序列既具有保守性、又具
有显著的可变性的特点，将其也结合到双歧杆菌的

系统进化分析中[12-15]。除此之外，其他一些高度保

守基因，如编码延伸因子的 tuf基因[5]、编码重组酶

的 recA 基因[3]、groEL 基因[16]、atp 基因[17]等，也

都被用于 rRNA序列系统发育分析的支撑，作为亲
缘关系较近的双歧杆菌亚种之间的区分的补充。另

外，DNA 杂交实验的测定，以及双歧杆菌作为高
G+C含量的一类革兰氏阳性细菌的特点，也为其种
和属的研究开辟了新的途径。DNA杂交技术主要是
用于一些亲缘关系较近菌株的分析，在 16S rRNA
序列、表型特征难以区分鉴定的情况下，找出两个

菌株的差异，因为两个菌株的 16S rRNA序列比对
结果即使为 100%，其 DNA杂合率也可能仅为 70%
或更低。 
事实上，基于经典分子标记建立的系统发育关

系也并非无懈可击。在以不同物种 16S rRNA基因
序列为数据集构建的系统发育树中，深枝存在自展

值低的现象(通常<70%，甚至更低)[18-19]。近年来，

在细菌基因组学的研究中掀起了一股全基因组测

序的热潮，双歧杆菌分类学家也投入到这一研究当

中，期待将其应用到双歧杆菌的多样性和系统发育

分类学上。目前，完成全基因组测序的双歧杆菌有

19 个种、78个菌株(数据统计结果源自 NCBI)，已
有学者运用比较基因组的方法对双歧杆菌的分类

进行了较多的研究[20-25]。通过分析研究，我们从核

苷酸水平、氨基酸水平、代谢水平上找到差异和共

性，从重复基因、基因水平转移、基因丢失、染色

体重排等基因组学信息上揭示了双歧杆菌适应新

环境的演变，进而诠释了双歧杆菌种间的系统发育

关系，构建出自展值高的进化树。相比之下，比较

基因组学解决了传统分类学方法太过局限的问题，

满足了双歧杆菌分类学快速发展的需求，这必将给

双歧杆菌分类学的研究带来新的突破。 

3  双歧杆菌属新种的发现 

双歧杆菌的研究已有近一百年的历史，新种的

完善一直在不断进行中。根据相关文献报道，至撰

文为止(2014 年 6 月)，双歧杆菌属有新种 9 个   
(表 2)。 

2007年，Delcenserie等[26]在法国工厂原料奶酪

中分离到一批菌株。革兰氏阳性，有果糖-6-磷酸解
酮酶活性，产乳酸，D N A  G + C 摩尔含量

55.3%−56.4%，经鉴定属于双歧杆菌属。与嗜冷双歧
杆菌(Bifidobacterium psychraerophilum)有较高相似
性，均能在厌氧、低温(5 °C)条件下生长，16S rRNA
基因序列相似率达 99.8%，但DNA杂交率只有 31%。
与嗜冷双歧杆菌不同的是，这些菌株不能发 

 
表 2  双歧杆菌属新种 

Table 2  New species of Bifidobacterium 
种 

Species 
G+C% 

来源 
Source 

备注 
Comments

B. crudilactis[26] 55.3−56.4 原料奶奶酪 与嗜冷双歧

杆菌有较高

相似性 
B. stercoris[27-28] 57.8 人粪便 青春双歧杆

菌异质同型

的种 
B. kashiwanohense[29] 56.0−59.0 健康婴儿粪便 细胞壁成分中

含谷氨酸、丙

氨酸、赖氨酸

B. biavatii[30-31] 63.1 猴粪便  

B. callitrichos 64.3 猴粪便  

B. reuteri 61.3 猴粪便  

B. saguini 57.3 猴粪便  

B. stellenboschense 66.3 猴粪便  

B. moukalabense[32] 60.1 大猩猩粪便 与链双歧杆

菌、假链双歧

杆菌相似 
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酵 L-阿拉伯糖、D-木糖、棉子糖。因此，Delcenserie
等提议将其列为双歧杆菌属的一个新种，命名为

Bifidobacterium crudilactis。 
2010 年，Kim 等 [27]在人粪便中分离到一株

Eg1T。革兰氏阳性，厌氧，不运动，无芽孢，无过

氧化氢酶、氧化酶活性，DNA G+C摩尔含量 57.8%。
检测果糖-6-磷酸解酮酶活性，产乳酸与乙酸比为
1:1.76。与青春双歧杆菌 16S rRNA、hsp60基因序
列比对结果分别为 98.36%和 99.35%，但 DNA杂交
率只有 41%。因此，Kim综合其表型、基因型和进
化分析，提议将 Eg1T 分类为双歧杆菌属的一个新

种，命名为 Bifidobacterium stercoris。但是，2013
年，Killer等[28]对 Bifidobacterium stercoris重新进行
了验证，发现它与青春双歧杆菌具有极其相似的表

型和特征，DNA杂交结果为 78.9%，另外，管家基
因 rpoC、xfp、fusA、rplB和 gyrB的多位点序列分
析结果为 99.3%−100%。在此基础上，认为
Bifidobacterium stercoris 应为青春双歧杆菌异质同
型的种。 

2011年，Morita等[29]在健康婴儿粪便中分离到

菌株 HM2-1和 HM2-2T。该菌只能在 15−45 °C之间
生长，革兰氏阳性，棒状，绝对厌氧，不运动，无

芽孢，不产气，过氧化氢酶反应阴性，DNA G+C
摩尔含量 56.0%−59.0%。有 α/β 半乳糖苷酶、α/β
葡糖糖苷酶活性，并在细胞壁成分分析中发现谷氨

酸、丙氨酸、赖氨酸的存在。通过表性特征、DNA
杂交和 16S rRNA基因序列的系统发育比对分析，
Hidetoshi Morita等证明HM2-1和HM2-2T应属于双

歧杆菌属的一个新种，命名为 Bifidobacterium 
kashiwanohense。 

2012年，Endo和 Euzeby等[30-31]从两种猴粪便

中分离到 5 株菌株。 DNA G+C 摩尔含量
(57.3%−66.3%)和 16S rRNA比对分析均证明它们属
于双歧杆菌属，但不同菌株的基本特征仍有一定差

异，dnaJ1 和 hsp60 序列分析也揭示了它们系统发
育地位的差异性，表明这 5株应为双歧杆菌属 5个
不同的新种，分别命名为 Bifidobacterium biavatii、

Bifidobacterium callitrichos、Bifidobacterium reuteri、
Bifidobacterium saguini 、 Bifidobacterium 
stellenboschense。 

2013年，Tsuchida等[32]从西部低地大猩猩粪便

中分离到一株革兰氏阳性厌氧杆菌 GG01T。DNA 
G+C摩尔含量 60.1%，主要的脂肪酸是 C16:0、C18:1

和 C14:0。七叶苷水解阳性，明胶液化阴性，吲哚反

应阴性，脲酶水解阴性。只能发酵阿拉伯糖、葡糖

糖、乳糖、蔗糖、麦芽糖、水杨苷、D-甘露醇、棉
籽糖少部分糖醇类物质，但是具有多种酶的活性，

产多种氨基酸。该菌 16S rRNA基因序列与链双歧
杆菌、假链双歧杆菌相似率分别为 98.3%和 98.1%。
因此，基于 16S rRNA、hsp60基因序列及其他特征， 
Tsuchida 等证明 GG01T 属于双歧杆菌属的一个新

种，命名为 Bifidobacterium moukalabense。 

4  展望 

双歧杆菌的分类研究发展迅速，尽管多相分类

法是细菌分类学里最有效的手段，但依然不能满足

双歧杆菌分类学快速发展的需求。因此，发展和建

立更新、更高效、更快捷的分类学方法已成为这门

学科发展的客观需求。基因组涵盖了生物全部的遗

传信息，通过比较基因组的运用，我们从基因、蛋

白、代谢等各个层面揭示了远超过传统方法的大量

的生物信息。这些信息不仅能为双歧杆菌的功能性

质及代谢机制提供更深刻的见解，还能帮助研究学

者理清双歧杆菌各分类单元的特征和进化关系，使

其分类鉴定结果准确可信，也有利于更多新种的发

掘和一些错误分类的纠正。而对这些新成果的分析

与处理，则是《伯杰氏手册》双歧杆菌部分的一项

重要工作。毫无疑问，比较基因组学已成为双歧杆

菌分类学乃至整个分类学发展的一种趋势。此外，

一些新技术的发展和应用也能够进一步推动分类

学的发展，比如微生物蛋白组学技术。我们在这方

面进行了一些探索性的研究，完成了一株长双歧

杆菌的蛋白质组学参考图谱，并通过家兔结扎模

型发现了双歧杆菌在体内外差异表达的基因和蛋

白[33-34]。由于蛋白质是生命活动的主要载体，微生
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物的表型差异往往都对应着蛋白质水平的差异，其

中一些特殊的酶能从蛋白组上体现出重要的分类

鉴定作用，比如双歧杆菌的果糖-6-磷酸解酮酶。如
果将蛋白组学技术与比较基因组学分析结合起来

应用到分类学上，我们就可从基因和蛋白水平上进

行更全面、更系统的分类与鉴定。据此，有理由相

信蛋白组学定能在分类学上发挥其积极作用。 
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8 全国酶工程学术研讨会 酶工程专业委员会 7-8月 200 待定  

9 
工业企业微生物安全控制技

术与实践研讨会 
中国微生物学会工业微
生物学专业委员会 

8月 150 北京 010-53218310 

10 第 12届全国海洋药物论坛 
中国微生物学会海洋微
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13701285168 

11 
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中国微生物学会微生物
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