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主编点评  

高温放线菌的多样性 

周宁一 
(《微生物学通报》编委会  北京  100101) 

高温微生物能在高温环境下生存, 并能维持其自身生理生化过程的酶系和化合物的稳定性[1]。自 1969 年发

现水生栖热菌(Thermus aquaticus)以后[2], 高温菌就引起微生物学家的极大关注。高温菌两个显著的特点决定了

其在现代分子生物学和工业应用上的重要价值: 一是热稳定性功能分子; 二是生长极快且会自溶, 能在高温条

件下发酵而不易受污染。目前对于高温微生物关注度最高的是适应高温的细胞结构和生理特性, 耐高温酶及其

活性机理, 高温稳定的活性化合物或稀有生物材料等。高温菌是开发各种具有工业价值热稳定酶的菌源, 耐高温

纤维素酶尤其受到青睐。目前所发现的高温微生物大多数为细菌和古菌, 有少数真菌, 主要在以下属中发现较多

的高温放线菌菌株 : 高温单孢菌属(Thermomonospora)[3−4]、高温双岐菌属(Thermobifida)[3]、高温多孢菌属

(Thermopolyspora) 、 糖 单 孢 菌 属 (Saccharomonospora)[5] 、 糖 多 孢 菌 属 (Saccharopolyspora)[6] 、 链 霉 菌 属

(Streptomyces)[7] 、假诺卡氏菌属 (Pseudonocarcardia) 、类诺卡氏菌属 (Nocardioides) 、马杜拉放线菌属

(Actinomadura)、小单孢菌属(Micromonospora)等。高温放线菌目前最高适应温度是 70 °C, 尚未发现最适生长温

度在 75 °C 以上的放线菌类群, 因此从各种高温环境如干热河谷、高温堆肥、高温热泉、深海热液口等通过纯培

养分离方法的改进来实现大量高温放线菌资源的挖掘, 才能使其发挥更大的作用。 
本刊 2013 年第 6 期刊登了张敬、李文均等的论文“云南干热环境可培养高温放线菌多样性及产纤维素酶活

性评价”[8]。作者们以高温环境放线菌(Thermophilic actinobacteria)资源为研究对象, 探索高温环境中放线菌资源

的分布情况。该研究从云南极其干旱且高温的干热河谷、土林等特殊的环境中, 通过改进纯培养方法, 分离了大

量高温放线菌, 其中 57%的菌株具有纤维素酶活性。这项研究不仅发现了国内外同行已经描述的一些高温放线

菌类群, 还新增了一些新的稀有类群, 具有明显的区域特殊性和潜在的应用价值。同时, 作者们对不同环境的高

温放线菌类群及多样性进行了比较, 分析了其多样性产生的原因。这为深入、系统挖掘高温放线菌的活性材料

提供了资源保障, 并为后续研究提供了较好的思路。 
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