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摘  要：【背景】群体感应抑制剂(quorum sensing inhibitor, QSI)作为抗生素潜在替代品，可有效

降低致病菌传染性和毒性。沙漠土壤蕴藏着丰富的放线菌资源，是挖掘群体感应抑制剂的重要来

源。【目的】解析库木塔格沙漠土壤细菌群落多样性，筛选并挖掘群体感应抑制活性放线菌资源。

【方法】采用 Illumina NovaSeq 高通量测序技术揭示库木塔格沙漠土壤细菌群落组成，利用可培

养方法进行土壤放线菌分离和鉴定；选用紫色杆菌 CV026 模型筛选群体感应抑制活性放线菌，并

对其功能特性进行初步评价。【结果】Illumina NovaSeq 高通量测序结果显示，样品土壤细菌涉及

23 门 96 目 150 属，优势菌门为变形菌门(Proteobacteria, 61%)、放线菌门(Actinobacteria, 28%)，
其中分枝杆菌属(Mycobacterium)为放线菌门最优势菌属(87.3%)，其次为红球菌属(Rhodococcus, 
6.8%)和丙酸杆菌属(Cutibacterium, 0.9%)。可培养方法共分离到 108 株放线菌，归属 9 科 10 属，

其中优势菌属为链霉菌属(Streptomyces)，占 65.76%。经筛选共得到 13 株具有群体感应抑制活性

的放线菌，包括链霉菌属(Streptomyces) 10 株，拟诺卡氏菌属(Nocardiopsis)、Bailinhaonella 和拟

孢囊菌属(Kibdelosporangium)各 1 株，其中 Streptomyces sp. D67 表现出较为广谱的抑菌特性。【结

论】库木塔格沙漠土壤细菌多样性较为丰富，并获得多株具有群体感应抑制活性放线菌，且部分

菌株具有较强的抑菌活性，为后续天然群体感应抑制剂和抗菌剂的开发提供菌种资源，并为新型
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生物医药的合成、生物防治等方面提供理论依据。 
关键词：库木塔格沙漠；细菌多样性；群体感应抑制活性；放线菌；功能特性 
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Abstract: [Background] Quorum sensing inhibitor (QSI), promising alternatives to antibiotics, 
can reduce the infectivity and virulence of pathogenic bacteria by interrupting quorum sensing 
pathways. Desert soils contain rich actinomycetes, which are an important source for the mining 
of QSI. [Objective] To investigate the bacterial diversity in the soil from Kumutag Desert and 
screen out the actinomycetes with the quorum sensing inhibitory activity. [Methods] Illumina 
NovaSeq high-throughput sequencing was employed to reveal the composition of bacterial 
community in the soil of Kumtag Desert, and the culture method to isolate the actinomycetes. 
The Chromobacterium violaceum 026 model was used for the screening of the actinomycetes 
with quorum sensing inhibitory activity. The functions of the strains screened out were initially 
evaluated. [Results] The soil samples harbored 150 genera of bacteria belonging to 96 orders of 
23 phyla. The dominant phyla were Proteobacteria (61%) and Actinobacteria (28%). As for 
Actinobacteria, the genus with the highest relative abundance was Mycobacterium (87.3%), 
followed by Rhodococcus (6.8%) and Cutibacterium (0.9%). A total of 108 isolates were 
obtained and identified as actinomycetes belonging to 10 genera of nine families, in which the 
dominant genus was Streptomyces (65.76%). Thirteen strains with quorum sensing inhibitory 
activity were screened out, including 10 strains of Streptomyces and each one strain of 
Nocardiopsis, Bailinhaonella, and Kibdelosporangium. Strain Streptomyces sp. D67 exhibited 
broad-spectrum antimicrobial activities. [Conclusion] The bacteria in the soil of Kumutag 
Desert have high diversity and contain multiple strains of actinomycetes with quorum sensing 
inhibitory activity. Several strains with quorum sensing inhibitory activity demonstrate strong 
antimicrobial activity, which provide strain resources for the subsequent development of natural 
QSI and antimicrobial agents and lay a theoretical foundation for the development of 
biopharmaceuticals and biocontrol. 
Keywords: Kumutag Desert; bacterial diversity; quorum sensing inhibitory activity; actinomycetes; 
functions 
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群体感应抑制剂(quorum sensing inhibitor, 
QSI)作为一种新型活性物质可通过阻断细菌群

体感应通路、降解群体感应信号分子和竞争信号

分子受体等方式降低致病菌的生物毒性，并有效

抑制致病菌产生耐药性[1]，主要体现在减少病原

菌生物膜和毒力因子的产生、降低胞外蛋白酶活

性[2]和运动性等[3]。因此，挖掘和利用安全、高

效的群体感应抑制活性物质已成为病原菌防控

新策略。自 20 世纪 40 年代 Weksman 等[4]从链

霉菌代谢产物中发现链霉菌素，放线菌来源的活

性物质被相继报道，目前已占微生物来源天然产

物的 40%以上[5]，其功能包括免疫调节、抗菌、

抗肿瘤、杀虫及抗群体感应活性等[6]。 
近年来，国内外从各种特殊环境(如沙漠等)

中挖掘出多种具有群体感应抑制活性的放线菌

资源[7-8]，表明极端环境蕴藏着丰富的潜在活性

菌株，已成为相关研究的热点地区之一。极端干

旱环境具有高温、高盐和高辐射等多重恶劣条

件，一度被认为是“生命禁区”[9]。但随着研究的

报道，极端干旱区也存在着大量的微生物，部分

干旱地区可培养微生物数量甚至能够达到

1.6×107 CFU/g，其中，放线菌、变形菌及拟杆

菌等为优势种群[10]。库木塔格沙漠是中国的八大

沙漠之一，位于塔里木盆地东侧，自然条件恶劣，

风沙弥漫气候干燥，年平均降雨不足 50 mm[11]。

据报道，库木塔格沙漠地区存在丰富的细菌多样

性，并发现了潜在新菌 35 株[12-14]，但有关该地

区放线菌多样性和群体感应抑制活性菌株筛选

鲜有报道。 
本研究以库木塔格沙漠地区土壤样品为研究

材料，利用 Illumina NovaSeq 高通量测序技术初步

解析细菌群落组成，并利用可培养方法进行放线

菌分离培养，进而通过群体感应抑制活性筛选模

型，挖掘潜在群体感应抑制活性菌株，并开展相

关菌株的功能特性分析，以期为进一步开发和利

用干旱区放线菌资源，加强功能菌株在新型生物

医药合成、生物防治等方面的应用提供理论依据。 

1  材料与方法 
1.1  样品采集及理化性质测定 

土壤样本于 2021 年 7 月采集于新疆库木  
塔格沙漠东缘，在直径为 20 km 的范围内，选择   
5 个相距约 5 km 的采样点 (42°39′−42°50′N, 
90°34′−90°39′E)，每个采样点设置 100 m×100 m
均质采样区域，使用五点蛇形采样法收集距地表

10−15 cm 深度样品各 1 kg，将各样品混匀后装入

无菌袋内带回实验室，置于 4 °C 冰箱备用，并

开展相关样品 DNA 提取和菌株分离。 
称取一定量土壤样品置于烘干箱中，105 °C

烘干 8 h，冷却称重测定土壤含水量；使用 pH
计在质量体积比为 1:2.5 的水溶液中测定土壤

pH 值；使用重铬酸盐氧化法测定土壤有机碳含量

并估算有机质含量[15]；使用电导率仪测定土壤可溶

性盐含量；参照凯氏定氮法检测土壤全氮含量[16]。 

1.2  材料 
1.2.1  菌株 

紫色杆菌 CV026 由中国海洋大学海洋生命

学 院 王 岩 教 授 惠 赠 。 铜 绿 假 单 胞 菌 

(Pseudomonas aeruginosa) CMCC (B) 10104、金

黄色葡萄球菌(Staphylococcus aureus) CMCC (B) 

26003、大肠杆菌(Escherichia coli) CMCC (B) 

44102、白色念珠菌(Candida albicans) CMCC (F) 

98001 和链格孢菌(Alternaria alternata)由新疆微

生物资源保藏管理中心提供。 
1.2.2  培养基 

高氏一号 (Gauze’s No.1, GA)培养基 [17]、

ISP2 (international streptomyces project No.2)培
养基[18]、LB 培养基参照文献[19]配制。蛋白酶

检测培养基(g/L)：脱脂牛奶 20.0，琼脂 12.0，
pH 7.2−7.4。淀粉酶检测培养基(g/L)：可溶性淀
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粉 10.0，磷酸二氢钾 0.3，碳酸镁 1.0，氯化钠

0.5，硝酸钾 1.0，琼脂 12.0，pH 7.2−7.4。纤维

素酶检测培养基(g/L)：纤维素粉 4.0，葡萄糖

10.0，琼脂 5.0，无机盐 20.0，pH 自然。 
1.2.3  主要试剂和仪器 

N- 己 酰 基 -L- 高 丝 氨 酸 内 酯 标 准 品

(C6-HSL)，北京鼎国昌盛生物技术有限责任公

司；MP FastDNA 50 mL Spin Kit for Soil，安倍

医疗器械贸易 ( 上海 ) 有限公司； TIANamp 

Bacteria DNA Kit，天根生化科技(北京)有限公

司。引物委托北京鼎国昌盛生物技术有限责任公

司合成(表 1)。 

恒温培养箱，上海福玛实验设备有限公司；

振荡培养箱，上海博讯实业有限公司医疗设备

厂；pH 计，上海梅特勒-托利多仪器有限公司；

医用离心机，盐城市凯特实验仪器有限公司；酶

标仪，伯腾仪器有限公司。 

1.3  土壤样品总 DNA 提取及高通量测序 
使用 MP FastDNA 50 mL Spin Kit for Soil 提

取土壤微生物基因组 DNA，取 20 份 10 g 土样

按照说明书要求提取，加入 1 mL TES 缓冲液将

DNA 洗脱合并，并利用 1%琼脂糖凝胶电泳检测

DNA 纯度和浓度。PCR 反应体系(30 μL)：Master 

Mix 15 μL，338F、806R 引物(0.2 μmol/L)各 1 μL，

DNA 模板(10 ng/μL) 2 μL，ddH2O 补足 30 μL。

PCR 反应条件：98 °C 1 min；98 °C 10 s；50 °C  

30 s，72 °C 30 s，30 个循环；72 ℃ 5 min。，扩

增 16S rRNA 基因高度可变区(V3−V4 区)[20]，经 
 
表 1  引物信息 
Table 1  Information of primers 
Primers Sequences (5′→3′) Size (bp) 
338F ACTCCTACGGGAGGCAGCAG 468 
806R GGACTACHVGGGTWTCTAAT 
27F AGAGTTTGATCCTGGCTCAG 1 465 
1492R GGTTACCTTGTTACGACTT 

纯化后的 PCR 产物送至诺禾致源有限公司

Illumina NovaSeq 高通量平台进行测序。 
采用 QIIME v1.9.1[21]平台处理数据，并对原

始标签进行质量过滤，获得高质量序列。使用

UCHIME 算法将标签与 Silva 数据库进行比较[22]，

获得有效序列。采用 UPARSE 算法进行聚类[23]，

并 以 97% 相 似 性 聚 类 到 操 作 分 类 单 元

(operational taxonomic unit, OTU)中。 

1.4  土壤放线菌分离 
采用平板稀释涂布法，取 5 g 土壤样品加至

含有 50 mL 无菌水的三角瓶中，30 °C、150 r/min

振荡 2 h，静置分层，取上清液用 0.9%生理盐水

稀释 10 倍，取 100 μL 稀释液涂布于高氏一号培

养基上，35 °C 培养 7 d 后记录细菌(含放线菌)

菌落数，以每克土壤的 CFU 表示。通过连续划

线获得放线菌单菌落，接种至高氏一号斜面培养

基，4 °C 保存。  

1.5  菌株 16S rRNA 基因测序及数据处理 
使用 TIANamp Bacteria DNA Kit 提取待测

菌株 DNA 进行 PCR 扩增。PCR 反应体系：Master 

Mix 15 μL，27F、1492R 引物(10 μmol/L)各 1 μL，

DNA 模板(10 ng/μL) 1 μL，ddH2O 补足 30 μL。

PCR 反应条件：95 °C 5 min；94 °C 30 s；54 °C 

30 s，72 °C 1 min，30 个循环；72 °C 10 min。

PCR 扩增产物经 1%琼脂糖凝胶电泳检测后送

至北京鼎国昌盛生物技术有限责任公司进行

16S rRNA 基因测序，测序后将两端的低质量序

列删除。 

将所得菌株 16S rRNA基因序列上传至美国

国家生物技术信息中心 (National Center for 

Biotechnology Information, NCBI)数据库进行比

对，并选取相似度较高的模式菌株序列利用

MEGA 7 软件构建 neighbor-joining 系统发育树，

初步确定其分类地位。 
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1.6  群体感应抑制活性放线菌筛选 
从新鲜待测放线菌菌株的斜面上刮取表面

孢子，接种至含有 50 mL 高氏一号液体培养基

中，30 °C、150 r/min 恒温振荡培养 7 d，取培

养液 10 000 r/min 常温离心 8 min，上清液用

0.22 μm 无菌滤膜过滤，收集滤液置于−20 °C 保

存，备用。 
使用紫色杆菌 CV026 模型筛选革兰氏阴性

菌群体感应抑制活性放线菌[24]：挑取紫色杆菌

CV026 单菌落接入 LB 液体培养基中，30 °C、

150 r/min 恒温振荡培养 16 h。取 7.5 mL CV026
菌液和 150 μL 100 μmol/mL C6-HSL 加入 300 mL 
LB 固体培养基(约 45 °C)中，迅速混匀倒板，待

培养基凝固后放入外径 8 mm 牛津杯，备用。取

100 μL 上述滤液加入孔中，并以无菌水为对照，

30 °C 正置恒温培养 24 h，观察平板变色情况，

牛津杯周围有明显抑菌圈，其外围呈现菌体生长

且无紫色色素产生判定为阳性，将培养液稀释至

亚抑菌浓度，平板显示无抑菌效果仍具有模糊

圈，进一步证实为阳性菌株。 
使用金黄色葡萄球菌生物膜筛选革兰氏

阳性菌群体感应抑制活性放线菌[25]：挑取金黄

色葡萄球菌单菌落接入 LB 液体培养基中，

30 °C、150 r/min 恒温振荡培养 16 h。在 96 孔

板中加入 158 μL 培养液，分别加入 2 μL 金黄

色葡萄球菌和 40 μL 上述滤液，以加入等体积

无菌水为对照，培养 24 h 至菌株生长良好形成

生物膜，弃菌液，加入 1%结晶紫进行生物膜

染色，将其溶解在 200 μL 95%无水乙醇中，测

定 OD590 以量化细菌生物膜的形成。基于下述

公式计算生物膜抑制率，以抑制率>75%判定

为阳性菌株。 
生物膜抑制率(%)= 

590 590

590 590

( ) ( )
( ) ( )

OD OD
OD OD

−
−

对照 处理

对照 空白
×100。 

1.7  抑菌活性检测 
将铜绿假单胞菌、金黄色葡萄球菌、大肠杆

菌、白色念珠菌和链格孢菌接入 50 mL LB 液体培

养基中，在 30 °C、150 r/min 培养 12 h，取 7.5 mL
培养液加入 300 mL 约 45 °C 的 LB 固体培养基

中，迅速混匀倒板，待培养基凝固后放入外径

8 mm 牛津杯，备用。取 100 μL 待测菌株发酵滤

液加入牛津杯中，30 °C 培养 12 h，观察孔周围是

否产生透明圈，若有透明圈则视为抑菌活性菌株。 
1.8  抗逆性及产酶特性检测 

在 ISP2 培养基平板上观察待测菌株在不同

温度(45° C 和 55 °C)、不同盐浓度(5%、10%、

12%和 15%) (质量体积分数)和不同 pH 值(5.0、
9.0、11.0 和 12.0)条件下的菌株生长情况。 

将蛋白酶检测培养基制成平板，待其凝固后

在上方放置 8 mm牛津杯，加入筛选菌株发酵液，

30 °C 培养 24 h，观察是否产生透明圈，若有透

明圈则视为蛋白酶阳性菌；将待测菌株在淀粉酶

检测培养基上划线，30 °C 培养 4−7 d，滴加 1%
的碘液，观察菌落周围变色情况，若无蓝色则视

为淀粉酶阳性菌；将待测菌株在纤维素酶检测平

板上划线，待菌株生长后，滴加刚果红染液染色

2 h，弃染液后用 1 mol/L NaCl 溶液洗涤，观察是否

出现透明圈，若有透明圈则视为纤维素酶阳性菌。 

2  结果与分析 
2.1  土壤理化性质及微生物数量分布 

来自库木塔格 5 个地点的样品理化性质如

表 2 所示，所有样品均呈弱碱性(pH 8.26−8.78)，
水溶性盐最高可达 263.5 g/kg，有机质、氮含量极

低，土壤含水量在 0.06%−0.41%之间，总体上表

现出极端干旱、高盐度和低养分的特征。此外，

土壤样品呈现极低的微生物含量(表 3)，其中 K5
微生物含量最低，仅为 2.57×103 CFU/g，K3 微生

物含量最高，为 9.41×103 CFU/g，而且各样品中

放线菌占绝对优势(73%−83%)。 
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表 2  库木塔格土壤样品理化性质 
Table 2  Physicochemical properties of soil samples from Kumutag Desert  
Sample No. Soil moisture (%) pH Organic matter (g/kg) Soluble salt (g/kg) Total nitrogen (g/kg) 
K1 0.20 8.78 4.2 263.5 0.20 
K2 0.16 8.64 1.4 170.6 0.07 
K3 0.26 8.39 4.5 62.6 0.00 
K4 0.41 8.60 3.4 71.7 0.01 
K5 0.06 8.26 3.2 0.0 0.09 

 
表 3  库木塔格沙漠微生物丰度表 
Table 3  Table of microbial abundance in Kumutag Desert 
Sample No.  Total bacteria count (CFU/g) Actinobacteria count (CFU/g) Actinobacteria ratio (%) 
K1 6.62×103 5.03×103 76 
K2 7.20×103 5.98×103 83 
K3 9.41×103 7.34×103 78 
K4 5.56×103 4.39×103 79 
K5 2.57×103 1.88×103 73 

 
2.2  细菌群落组成及放线菌多样性 

高通量测序共获得各样品原始序列为      
84 069−99 681 条 ， 其 中 有 效 序 列 数 目 为        
63 855−67 768 条。样品中共涉及 OTU 数目为  
3 024 个，其中样品 K4 的 OTU 数目(1 968)最高；

样品 K1 的 OTU 数目(1 155)最低(表 4)。 
将所有样品细菌 OTU 进行聚类分析共得到

23 门 96 目 150 属 (图 1)，其中变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、螺

旋菌门(Spirochaetota)、厚壁菌门(Firmicutes)、
绿弯菌门(Chloroflexi)、拟杆菌门(Bacteroidota)
和芽单胞菌门(Gemmatimonadota)为所有样品中

的优势菌群，占总细菌门 95%。其中，变形菌

门(Proteobacteria)占比最高，达 60%；其次为放

线菌门(Actinobacteria)，占 28%；其余菌门相对

丰度均未超过 5%。 
对放线菌门细菌进行属水平多样性分析(图

2)共检测出 39 个属。主要优势属为分枝杆菌属

(Mycobacterium)、红球菌属(Rhodococcus)、丙酸

杆菌属(Cutibacterium)、考克氏菌属(Kocuria)、 

表 4  样品高通量测序统计表 
Table 4  Data statistics of sequences in samples by 
high-throughput sequencing 
Sample 
No. 

Raw PE Combined Effective 
tags 

Number of 
OTUs 

K1 84 069 79 890 63 855 1 155 
K2 92 080 87 768 66 193 1 413 
K3 97 510 93 631 67 768 1 584 
K4 99 681 95 478 66 900 1 968 
K5 89 124 84 244 65 203 1 247 
Total 462 464 441 011 329 919 3 024 

 

 
 

图 1  样品中各主要细菌门组成占比 
Figure 1  Percentage relative abundance of the 
phyla in bacterial communities from samples. 
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图 2  样品中各主要放线菌门各属组成占比 
Figure 2  Percentage relative abundance of actinobacteria genera from samples. 

 
 

迪茨氏菌属(Dietzia)、链霉菌属(Streptomyces)、

罗氏菌属(Rothia)、拟诺卡氏菌属(Nocardiopsis)、

小月菌属(Microlunatus)和 Jatrophihabitans，占

总 放 线 菌 属 的 98% ， 尤 其 是 分 枝 杆 菌 属

(Mycobacterium)相对丰度最高(87.3%)，而链霉

菌属(Streptomyces)仅占 0.4%左右，其余 33 个属

的相对丰度低于 0.1%。 

2.3  可培养放线菌及其分子鉴定 
根据菌落形态、颜色等特征差异进行分离纯

化共获得 108 株放线菌，进行分子鉴定后分别隶

属于 9 科 10 属，包括链霉菌属(Streptomyces)   

71 株，占 65.76%；其余菌属数量较少，分别为

拟孢囊菌属 (Kibdelosporangium) 、壤球菌属

(Agrococcus)、拟诺卡氏菌属(Nocardiopsis)、拟

无 枝 酸 菌 属 (Amycolatopsis) 、 糖 单 孢 菌 属

(Saccharomonospora)、考克氏菌属(Kocuria)、克

里布所菌属(Kribbella)、Bailinhaonella 和芽球菌

属(Blastococcus)，占 0.93%−5.56% (表 5)。根据

新种判定原则[26]，研究共获得 16S rRNA 基因序

列与已知模式菌株相似性低于 98.65%的菌株共

计 4 株，均为链霉菌属，分别为 Streptomyces sp. 

D67、 Streptomyces sp. K-1、 Streptomyces sp. 

KG-35 和 Streptomyces sp. K-7，最高相似度在

97.27%−98.39%之间(表 6)，初步判定为潜在新

种，相关细菌多相系统分类有待进一步开展。 

2.4  群体感应抑制活性菌株筛选 
对 108 株放线菌进行群体感应抑制活性筛

选，共获得 13 株具有明显群体感应抑制活性菌

株，涉及 4 属 13 种。其中链霉菌属(Streptomyces) 

10 株 ， 拟 诺 卡 氏 菌 属 (Nocardiopsis) 、

Bailinhaonella 和拟孢囊菌属(Kibdelosporangium)

各 1 株，系统发育树见图 3。所有菌株均对紫色

杆菌 CV026 表现出群体感应抑制活性，如图 4

所示，Streptomyces sp. K-9、Streptomyces sp. 

D67、Bailinhaonella sp. K-11、Streptomyces sp. 
K-97 和 Streptomyces sp. K-35 有明显抑制紫色杆

菌 CV026 紫色色素产生的模糊圈。同时，通过

生物膜抑制率筛得金黄色葡萄球菌群体感应抑

制活性链霉菌 5 株和拟诺卡氏菌 1 株(图 5)，前

者分别为 Streptomyces sp. K-18、Streptomyces sp. 

KG-35、Streptomyces sp. KG-19、Streptomyces sp. 

K-9、Nocardiopsis sp. KG-84。 
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表 5  库木塔格沙漠分离放线菌一览表 
Table 5  List of culturable actinomycetes in Kumutag Desert 
Family Genus Highest similar strain Number of strains Ratio (%) 

Streptomycetaceae Streptomyces Streptomyces ardesiacus 7 6.48 

Streptomyces thermospinosisporus 10 9.26 

Streptomyces harenosi 3 2.78 

Streptomyces coerulescens 6 5.56 

Streptomyces radiopugnans 6 5.56 

Streptomyces hyderabadensis 7 6.48 

Streptomyces fimbriatus 6 5.56 

Streptomyces variabilis 1 0.93 

Streptomyces purpureus 4 3.70 

Streptomyces pini 3 2.78 

Streptomyces roietensis 7 6.48 

Streptomyces salilacus 1 0.93 

Streptomyces euryhalinus 4 3.70 

Streptomyces rubradiris 6 5.56 

Micromonosporaceae Kibdelosporangium Kibdelosporangium phytohabitans 3 2.78 

Microbacteriaceae Agrococcus Agrococcus carbonis 2 1.85 

Nocardiopsaceae Nocardiopsis Nocardiopsis alborubida 1 0.93 

  Nocardiopsis dassonvillei 5 4.63 

Pseudonocardiaceae Amycolatopsis Amycolatopsis arida 2 1.85 

  Amycolatopsis marina 3 2.78 

  Amycolatopsis palatopharyngis 4 3.70 

 Saccharomonospora Saccharomonospora cyanea 6 5.56 

Micrococcales Kocuria Kocuria polaris 1 0.93 

  Kocuria turfanensis 2 1.85 

Propionibacteriaceae Kribbella Kribbella flavida 5 4.63 

Actinomycetaceae Bailinhaonella Bailinhaonella thermotolerans 2 1.85 

Geodermatophilaceae Blastococcus Blastococcus aggregatus 1 0.93 

 
表 6  潜在新种的 16S rRNA 基因序列比对结果 
Table 6  Potential new species based on 16S rRNA gene sequence alignment 
Strains No. Highest similar strains  Accession No. Similarity (%) 

D67 Streptomyces ardesiacus NBRC 15402T NR112454 98.39 

K-1 Streptomyces pini PL19T NR108264 98.11 

KG-35 Streptomyces purpureus NRRL B-5403T KU141346 97.27 

K-7 Streptomyces salilacus TRM41337 T KU860456 98.08 
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图 3  菌株基于 16S rRNA 基因序列构建的系统发育树   Bootstrap 检验次数为 1 000 次；分支节点上的

数字为自举值(显示≥50%的数值)；序列变异标尺为 0.010 0 
Figure 3  Phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequences of strains. Bootstrap values (≥50%) based on 
1 000 replications are shown at branch nodes. Bar 0.010 0 sequence variation. 

 

 
 

图 4  抑制 CV026 群体感应的放线菌株筛选 
Figure 4  Screening of actinomycete strains inhibiting quorum sensing of CV026. 
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图 5  具有群体感应抑制活性菌株不同属数目  
统计 
Figure 5  Antibacterial profile of actinomycetes 
with quorum-sensing inhibitory activity. 
 

2.5  群体感应抑制活性菌株功能特性检测 
2.5.1  筛选菌株抗菌活性 

通过牛津杯法对13株群体感应抑制活性菌株

的病原菌(大肠杆菌、铜绿假单胞菌、金黄色葡萄

球菌、白色念珠菌和链格孢菌)抗性情况进行初步

研究。结果表明，5 株具有明显抑制细菌的能力，

8 株具有抑制真菌的能力，其中 Streptomyces sp. 
KG-19、Nocardiopsis sp. KG-84、Streptomyces sp. 
K-83、Streptomyces sp. D67 和 Streptomyces sp. K-9
同时具有抑制真菌和细菌的能力(表 7)。此外，

Streptomyces sp. D67 表现出较为广谱的抑菌特性，

对 5 种指示菌均具有抑菌活性(图 6)。 
2.5.2  筛选菌株抗逆及产酶特性 

群体感应抑制活性菌株抗逆和产酶特性结

果如图 7 所示，绝大多数具有较强的耐盐碱特 
 

 
表 7  具群体感应抑制活性放线菌抗菌情况 
Table 7  Antimicrobial profile of actinomycetes with quorum-sensing inhibitory activity 
Strains No. Genus Pseudomonas 

aeruginosa 
Escherichia coli Staphylococcus 

aureus 
Candida 
albicans 

Alternaria 
alternata 

KG-19 Streptomyces − + + + − 

KG-84 Nocardiopsis  + − + + + 

KG-4 Streptomyces − − − + − 

KG-35 Streptomyces − − − − + 

K-83 Streptomyces  − + − + − 

K-97 Streptomyces  − − − − − 

K-7 Streptomyces  − − − − − 

K-11 Bailinhaonella  − − − − − 

K-18 Streptomyces − − − + − 

K-20 Streptomyces − − − − − 

K-31 Kibdelosporangium  − − − − − 

D67 Streptomyces  + + + + + 

K-9 Streptomyces + + + + − 

−：无抗菌活性；+：有抗菌活性 
−: No antimicrobial activity; +: Antimicrobial activity. 
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图 6  部分放线菌抑菌效果   A：金黄色葡萄球菌. B：铜绿假单胞菌. C：大肠杆菌. D：白色念珠菌 
Figure 6  Display of the antagonistic effect of partial actinomycetes. A: Staphylococcus aureus. B: 
Pseudomonas aeruginosa. C: Escherichia coli. D: Candida albicans. 
 

 

 
 

图 7  放线菌抗逆特性及产酶情况 
Figure 7  Resistance and enzyme production characteristics of actinomycetes. 
 
性，53.85%的菌株可耐受 5% NaCl，76.92%的

菌株可在 45 °C 条件下生长，同时也筛选到多株

蛋白酶、淀粉酶和纤维素酶产生菌，其中淀粉酶

产生菌最多，占 61.54%。 

3  讨论与结论 
沙漠环境呈现干旱、高温、高辐射和土壤盐碱

化等众多特点[27]，一般生物难以生存。但是微生物

中放线菌以较强的抗逆性和生物活性在沙漠土壤

中占有一定优势。如：阿塔卡玛沙漠是地球上   
极端干旱环境之一，该沙漠地区土壤中仍存在约 
102 CFU/g 的微生物，其中 94%为放线菌[28]；沙特

阿拉伯沙漠中微生物含量为1.6×103−2.18×104 CFU/g， 
放线菌约占 61%[29]；印度卢特沙漠中也观察到较

高数量的放线菌(3.5×103 CFU/g)[30]。本试验选取

库木塔格沙漠东缘地区 5 种代表性土壤样品进

行细菌多样性和放线菌分离研究，其中细菌含量

(1.88×103−7.34×103 CFU/g)与大多数沙漠类似，

而放线菌含量占比(73%−83%)普遍较高，是筛选

功能放线菌的良好资源库。 
通过高通量测序技术分析发现库木塔格沙

漠土壤变形菌门(61%)和放线菌门(28%)数量占

该地区细菌群落的绝大多数，这与李靖宇等[31]

研究腾格里沙漠沙坡头地区微生物群落组成结

果类似，可能与两地同属于干旱大陆性气候[32]

且土壤理化性质[33]相似有关。对放线菌门组成

分析发现，分枝杆菌属(Mycobacterium)是该区域

放线菌优势菌群(87.3%)，该属菌株细胞壁中含
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有大量脂质物质，喜干旱，在 25−45 °C 均可生

长，具有较强的耐酸碱性[34]，在其他荒漠土壤

的研究中也常被检测到。此外，其他放线菌如红 
球菌属(Rhodococcus)、丙酸杆菌属(Cutibacterium)、
考克氏菌属(Kocuria)和迪茨氏菌属(Dietzia)也
占比较高，而链霉菌属(Streptomyces)仅为 0.4%
左右。 

可培养方法共分离的放线菌有 9 科 10 属，

链霉菌属为绝对优势菌属，占总菌数的 65.76%，

稀有放线菌占 34.24%，与高通量结果明显相反，

这也与现有沙漠地区研究报道类似，尽管稀有

放线菌含量较高，但实际分离出的链霉菌占优

势[35-36]。在阿塔卡马沙漠中占主导地位的放线菌

类群为稀有放线菌酸微菌科(Acidimicrobiaceae)、
地嗜皮菌科 (Geodermatophilaceae)和微球菌科

(Micrococcaceae)等，在纯培养结果中分离到的

链霉菌为绝对优势菌属(76%)[28]；在对巴丹吉林

沙漠的研究表明 [36]，链霉菌属也为优势菌群

(25%)，且稀有放线菌属丰度远低于高通量测序

结果，这可能与部分稀有放线菌生长条件高、难

分离有关。 
从沙漠等极端环境中分离出的放线菌往往

具有更丰富的天然产物和更强的产物活性[35]。

如在红海沉积物岩心中发现 20%的分离株具有

群体感应抑制活性，其中赤杆菌、拉布伦茨氏菌

可以产生群体感应淬灭酶[7]；在印度洋深海沉积

物样品中发现考克氏菌属发酵液能够显著降低

指示菌株的紫色菌素产量[8]。本研究从库木塔格

沙漠极干旱环境分离出 13 株具有群体感应抑制

活性菌株，其中包括链霉菌属、拟诺卡氏菌属、

Bailinhaonella 和拟孢囊菌属菌株。目前，有关

链霉菌和拟诺卡氏菌代谢群体感应抑制活性的

小分子产物多有报道，先后从 Streptomyces 
coelicoflavus、Streptomyces tendae和Nocardiopsis 
dassonvillei 等分离出山萮酸(behenic acid)、1H-

吡咯-2-羧酸(1H-pyrrole-2-carboxylic)、2,5-二酮

哌嗪(2,5-diketopiperazines, DKPs)、1,6-二羟基吩

嗪 (1,6-phenazinediol) 、 4',7- 二甲氧基异黄酮

(4',7-dimethoxylisoflavone)和邻乙酰氨基苯酚(2- 
acetamidophenol)等群体感应抑制活性化合物[37-39]，

而有关 Bailinhaonella和 Kibdelosporangium属菌

株代谢相关活性产物鲜有报道，有待深入研究。 
本研究筛选出的 13 株群体感应抑制活性菌

株中有 8 株表现出不同程度的抑菌活性，其中

Streptomyces sp. D67 为潜在新种，抑菌谱最为广

泛，同时对本研究中所有细菌和真菌指示菌具有

抑制活性，且该菌株还同时具有产蛋白酶、淀粉

酶、纤维素酶的能力，展现出潜在的应用价值，

为今后利用群体感应抑制活性与抑菌活性联合

协同进行病原菌防治提供了优良的菌种资源。 
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