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专论与综述 

高盐环境可培养细菌噬菌体的研究进展 

傅超群  白萌  王永霞  李治滢  赖泳红  肖炜*  崔晓龙* 
(云南大学生命科学学院 云南省微生物研究所  云南 昆明  650091) 

 
 

摘  要：病毒广泛存在于各类环境中并担负着重要的生态功能，其中包括高盐环境。对高盐环

境病毒的研究已成为极端环境微生物研究领域的新热点，目前已被报道的 100 多株盐病毒中，

90 多株感染古菌，仅有 14 株感染细菌。本文综述了目前已知的 14 株高盐环境细菌噬菌体的形

态特征、盐度响应及基因组学的研究进展，并分析了高盐噬菌体的形态多样性、生存策略以及

包含在基因组中的进化和起源信息，分析结果表明：高盐噬菌体以有尾噬菌体为主；它们具有

广盐性(Euryhaline)的特征，盐度极大地影响其吸附和增殖；它们与非高盐环境噬菌体可能具有

共同的起源。高盐噬菌体虽然历经近 30 年的研究历程，但仅有 14 株被分离与培养，所以其分

离纯化是今后重要工作之一，且结合免培养技术揭示高盐噬菌体的多样性与生态功能是其研究

的发展方向。 
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Advances in bacteriophages isolated from hypersaline environments 
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Abstract: Viruses play an important role in ecological systems and widely distribute in various 
environments, including hypersaline environments. The study of viruses in hypersaline environments 
has become a new hotspot in the field of extremophiles. To date, around 90 viruses out of more than 
100 haloviruses have been described for extremely halophilic archaea, while only 14 viruses are 
known to infect bacterial halophiles. This article reviews the morphological properties, response to 
salinity and genomics of 14 bacteriophages isolated from hypersaline environments, and also 
analyzes their morphological diversity, survival strategies and original and evolutionary information 
in genomes. It reveals that the Caudovirales are the most abundant viruses in hypersaline 
environments. These bacteriophages are euryhaline and their adsorption and replication were affected 
by salinity. They may have common ancestry with those from other environments. Although after 
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nearly 30 years research, only 14 bacteriophages were isolated from hypersaline environments. 
Hence, isolation and purification of halophages is one of the important works in the future, and 
studies combining with culture-independent technology to elucidate their diversity and ecological 
functions are the future developmental direction. 

Keywords: Hypersaline environments, Bacteriophage, Biological characteristics, Response to 
salinity, Genomics 

病毒是一类专性寄生的非细胞生物，广泛分布

于各类环境中[1]。病毒也大量存在于盐浓度高于海

水的高盐环境中[2]，如盐湖、晒盐场、盐矿、含盐

砂土等[3-4]。高盐水环境是病毒含量最丰富的水环境

之一[5-6]，其中病毒样颗粒含量可高达 109个/mL[3,5]。

目前，将生活于高盐环境中的病毒称为盐病毒

(Halovirus)[7]。截止 2016年 4月，有 100多株盐病

毒被报告和描述，其中 90多株感染古菌，14株感

染细菌，嗜盐真菌和盐生杜氏藻(Dunaliella salina)

的病毒未见报道[3]。由于高盐环境类似早期地球环

境[3]和火星环境[8]，该环境中的病毒可能是祖先病

毒的残存[3]，因此对盐病毒的研究将有助于了解生

命的起源与进化，为火星生命的发现提供借鉴。盐

病毒控制着高盐环境中生物群落的数量和构成，参

与元素的地球化学循环，介导水平基因转移[7]，因

此担负着重要的生态功能。本文综述了目前已知的

高盐环境细菌噬菌体的形态、对盐度的响应和基因

组信息，以期展现这一独特类群的概貌，为深入研

究盐病毒提供新的视角和思路。 

1  高盐环境噬菌体的形态等特征 

噬菌体 (Bacteriophage)是一类侵染细菌的病

毒，具有与其他病毒类似的特性，主要由蛋白质和

核酸(DNA或 RNA)组成，广泛分布于土壤、空气、

水和生物体内。从高盐环境分离到的 14株细菌噬

菌体(表 1)，包括长尾、肌尾、短尾和无尾 4种形

态，前 3种归属于有尾病毒目(Caudovirales)。有尾

噬菌体是地球上最多的病毒种类，大约 96%有记

录的噬菌体都是这种类型[9]。本实验室观察到盐矿

环境中也以这类噬菌体为主[6]。相较于其他环境，

盐度是影响高盐环境中病毒的生物学特征的主导

非生物因子。因此，本文着重综述盐度对高盐环境

噬菌体生物学特征的影响。 

1.1  长尾噬菌体 

目前，全世界分离到的高盐环境细菌噬菌体中

有 7株属于长尾噬菌体。1988年，Calvo等[10]分离

到的噬菌体 F9-11是第一株从Halomonas halophile 
(曾命名为Deleya halophila)经过丝裂霉素C (MMC)

诱导分离到的高盐环境细菌噬菌体。此后，他们从

同类菌株中又分离出另外 2株噬菌体，分别命名为

F5-4 和 F12-9[11]。当盐浓度为 5% (质量体积比，

下同)时，F9-11 可以形成直径为 0.5 mm−1.0 mm

的噬菌斑(Plaque)，F5-4 和 F12-9 能形成直径为  

0.5 mm−0.8 mm的噬菌斑，但是当盐浓度高于 7.5%

时，三者均不能形成噬菌斑。F9-11 能在盐度为

2.5%−15.0%条件下增殖，最佳吸附(Adsorption)盐

度为 5%，子代噬菌体最大释放量的盐度为 10%。

F5-4 和 F12-9 分别能在盐度 4.5%−15.0%和

2.5%−15.0%范围内长期稳定存活，两者在无盐的

纯水中也有着较好的稳定性。两者对宿主的吸附不

太受盐度的影响，均能在 2.5%−25.0%吸附宿主，

吸附和增殖的最佳盐度为 2.5%−7.5%。阳离子对噬

菌体的吸附有不同的影响，当盐度高于 20%时，

CaCl2会完全抑制 F5-4对宿主的吸附；在 25%盐浓

度下 KCl 有利于 F5-4 的吸附。而对于 F12-9，当

盐度小于 10%时 CaCl2会促进吸附，高于该盐度则

不利于吸附。因此，即使 3 株噬菌体均侵染

Halomonas halophila的不同菌株，仍然呈现出各自
不同的特征，表明同种宿主的不同噬菌体其生存机

制也存在着差异。 
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表 1  高盐环境中分离到的细菌噬菌体 
Table 1  Bacteriophages isolated from hypersaline environments 

噬菌体 

Bacteriophage 

来源 

Origin 

宿主 

Host 

形态 

Morphology

类型

Type

基因组大小 

Genome size (kb) 

参考文献

References
F9-11 Halomonas halophila F9-11 

(Lysogen) from hypersaline 
soil in Spain 

Halomonas halophila G-2 长尾 溶源 ND [10] 

F5-4 Halomonas halophila (Lysogen) 
from hypersaline soil in Spain 

Halomonas halophila 长尾 溶源 ND [11] 

F12-9 Halomonas halophila (Lysogen) 
from hypersaline soil in Spain 

Halomonas halophila 长尾 溶源 ND [11] 

HM-15 Hypersaline soil in Spain Uncharacterized strain 121 长尾 烈性 ND [12] 

HM-5 Hypersaline soil in Spain Uncharacterized strain 131 长尾 烈性 ND [12] 

SCTP-I Salt water in Italy Salicola sp. PV3 长尾 烈性 ND [13] 

QHHSV-1 Qiaohou salt mine in China Halomonas ventosae QH52-2 长尾 烈性 37 [14] 

Ps-G3 Saltern in Canada Pseudomonas sp. G3 肌尾 烈性 ND [15] 

UTAK Saltern in Spain Salinivibrio costicola sp. B1 肌尾 烈性 80 [16] 

ΦgspC Halomonas sp. 21C (Lysogen) 
from saline soil in USA 

Halomonas sp. 21 肌尾 溶源 340 [17] 

SCTP-2 Salt water in Italy Salicola sp. PV4 肌尾 烈性 ND [13] 

SCTP-3 Salt water in Italy Salicola sp. S3-1 肌尾 烈性 ND [2] 

CW02 The Great Salt Lake, USA Salinivibrio sp. SA50 短尾 烈性 49 [18] 

SSIP-I Salt water in Israel Salisaeta sp. SP9-1 无尾 烈性 44 [2,19] 

注：ND：未确定. 

Note: ND: Not determined.  
 

1991年，Calvo等[12]从盐土中分离出 2株噬菌

体 HM-15和 HM-5，头部分别长 57 nm–62 nm和

62 nm，尾部分别为 138 nm×15 nm和 238 nm×12 nm，

宿主均为革兰氏阳性棒状耐盐菌。5%−10%盐度对

2株噬菌体吸附均无影响，但是盐度的改变会影响

它们的一步生长曲线。HM-15和 HM-5最佳侵染盐

度均为 5%，分别能较好地存活于 10%和 20%盐度

中。Kukkaro 等[13]分离的噬菌体 SCTP-1 可侵染宿

主(Salicola sp. PV3)的 NaCl 浓度为 0−4.5 mol/L 

(0−26.3%)，吸附率随盐度增加而增加，并且吸附

率在宿主几乎不能存活的盐度下达到最大值，推测

在较高盐度下其宿主细胞表面发生了有利于吸附

的改变。 

噬菌体 QHHSV-1[14]由本实验室分离自云南乔

后盐矿，头部直径为 47 nm，尾长 75 nm，以

Halomonas ventosae QH52-2为宿主。QHHSV-1热

稳定性良好，CaCl2 对其吸附有抑制作用。

QHHSV-1 可以在盐度 2%−20%内增殖，最佳侵染

盐度为 5%，该盐度下宿主菌细胞裂解率高达

99.37%，呈现出典型的烈性噬菌体的特征。

QHHSV-1能长时间地比较稳定地存活于 0−30%盐

度溶液中。因此，极强的裂解能力和广泛的盐度耐

受性，使得 QHHSV-1对环境有很强的适应性。 

1.2  肌尾噬菌体 

目前，从高盐环境中分离到 5株肌尾噬菌体。

噬菌体 Ps-G3[15]头部直径 55 nm−60 nm，颈长 5 nm，

总长 165 nm，能在宿主存活的任何 NaCl 浓度

0.15−3.00 mol/L (0.8%−17.6%)或 Na2SO4 浓度

0.10−0.50 mol/L (1.4%−7.1%)侵染宿主。Ps-G3能

够在 0.1 mol/L (0.6%) NaCl和 10 mmol/L (0.1%) 

Na2SO4溶液却不能在纯水中存活 3 个月。当宿主

增长速率最大时，加入 Na2SO4会使子代噬菌体的

释放量达到最大。Ps-G3具有较宽的宿主域，能感

染 Pseudomonas sp. G3、Vibrio costicola及 2株尚
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未鉴定的菌株。UTAK[16]分离自盐田，宿主域较

窄，不能侵染除宿主以外的细菌。其头部直径   

44 nm–86 nm，尾长 100 nm，基板 20 nm×2 nm，

尾钉 10 nm×3 nm。UTAK稳定性与 Ps-G3相似，

能长时间稳定存活于各种盐浓度中，包括纯水。盐

度对吸附的影响很小，但是极大地影响裂解量

(Burst size)。溶液中的NaCl和MgSO4有稳定UTAK

的作用。Seaman 等 [17]共分离出 ΦgspA−ΦgspE    

5株噬菌体，并详细描述了 ΦgspC。ΦgspC是第一

株感染 Halomonas 属的肌尾噬菌体，其最大的特
征是具有 340 kb的基因组。它有着较广的宿主域，

能侵染 2株不同的 Halomonas spp.。ΦgspC能耐高

盐度，但不耐纯水，低浓度的 CaCl2有微弱地促进

吸附的作用。ΦgspC在盐度为 5%−15%时侵染力较

高。当 ΦgspC 同时处在温度 30 °C 以上和 pH 为

8.0−9.0 的环境中，或者当盐度达到 20%的时候，

会呈现出“Lysis-from-without”现象，即 ΦgspC裂解

细胞但本身不复制的状态[20]。SCTP-2[13]与 SCTP-1

不同，是一株肌尾噬菌体，在 0−4.5 mol/L (0−26.3%)

盐度范围保持着侵染性，且在 3−4 mol/L 

(17.5%−23.4%)盐度之间有最高的吸附率。SCTP-2

有很快的吸附速率，其吸附率常数(Adsorption rate 

constants)达 1.2×10−9 mL/min，比最低者高出了    

4个数量级。Atanasova等[2]分离获得 SCTP-3，但

遗憾的是并未对其进行细致的研究。尽管 SCTP-1、

SCTP-2 和 SCTP-3 的宿主均为 Salicola spp.，但   

3株噬菌体呈现出长尾和肌尾两种形态，表明长尾

噬菌体和肌尾噬菌体在宿主识别功能上可能具有

同源性。 

1.3  短尾噬菌体 

噬菌体 CW02[18]因其含有类 T7噬菌体相关的

结构基因模块，因此被归类为类 T7噬菌体超级群

(T7-like supergroup)。通过冷冻电镜和三维重构技

术，更加清晰地看到噬菌体更细微的构造(图 1)。

其头部的三角剖分数 T=7，由 60 个六邻体和    

12个五邻体构成。直径在 5、3和 2倍对称轴上分

别为 691、627和 585 Å。衣壳顶点有着高于衣壳

表面 40 Å的塔状突出(Turret-like)结构是其最明显

的特征，三维重构显示该结构与衣壳没有直接连

接。这一结构在其他极端环境病毒，如泉古菌病毒

STIV 中也存在，可能是这类病毒独特的适应结  

果[21]。其作用可能与吸附宿主[21]和病毒 DNA注入

有关[22-23]。遗憾的是，尽管电镜和冷冻电镜呈现出

该噬菌体有一个短尾，但是由于高盐度下对比度的

原因 [24]，三维重构技术并未将短尾描绘出来。

CW02 的塔状突出结构可能与噬菌体尾部共同发 

 

 
 

图 1  冷冻电镜三维重构后的 CW02 衣壳表面图[18] 

Figure 1  Cryo-EM-based reconstruction of CW02 capsid surface[18] 
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挥吸附和 DNA注入功能。 

1.4  无尾噬菌体 

Atanasova 等[2]分离到的噬菌体 SSIP-1 除了宿

主 Salisaeta sp. SP9-1外，不能在 S. longa、Salisaeta 
sp. SP10-1和 Salinibacter spp.中产生噬菌斑。SSIP-1

能存活于高盐环境却不能存活于纯水，侵染能力随

盐度下降而降低，盐度一旦低于 19%就不能产生噬

菌斑，尽管 SSIP-1仍然保有侵染力。根据主要衣壳

蛋白的折叠类型和颗粒结构，将 SSIP-1 归为类

PRD1 (PRD1-like)病毒。它是一株正二十面体带有

内膜的双链 DNA 噬菌体。冷冻电镜三维重构显示

(图 2A)，其衣壳三角剖分数 T=49，长度从顶点到

顶点为 106 nm，面到面为 97 nm，棱到棱为 95 nm。

衣壳内包裹着脂质双层膜，内膜包裹着 DNA，薄层

色谱分析显示膜内的脂质是从宿主细胞获得的。脂

双层和衣壳之间充斥着外周蛋白或内在膜蛋白(图

2B)[19]。SSIP-1 衣壳上有 3 个钉状(Spike)结构，该

结构在嗜盐古菌病毒 SH1中也存在，其功能与吸附

宿主有关[24]。由于钉状(Spike)结构和 CW02中的塔

状突出(Turret-like)结构在结构和功能上具有相似

性，表明编码两者的基因可能具有同源性，也有人

认为是同一类结构[21]。 

 

 
 
图 2  冷冻电镜三维重构 SSIP-1 衣壳表面(A)及中央切

片(B) (修改自参考文献[19]) 
Figure 2  Cryo-EM-based reconstruction of SSIP-1 
capsid surface and central slice through an icosahedral 
reconstruction (modified from reference [19]) 

2  高盐环境细菌噬菌体基因组学研究 

目前，已确定核酸类型的高盐环境细菌噬菌体

基因组均为双链 DNA。早期发现病毒的研究主要

集中在理化性质上，而最近 10年来才对分离出的

噬菌体进行了比较详细的分子生物学研究。其中噬

菌体 UTAK 是通过薄层色谱分析得到基因组大小

为 80 kb[16]，随着测序技术的发展，噬菌体 ΦgspC、

SSIP-I和 CW02先后被测序，并进行了比较详细的

生物信息学分析。 

最引人注目的是噬菌体 ΦgspC[17]，其基因组

异常庞大，达 340 kb。据笔者统计，截止 2016年

6 月，NCBI 上 80%以上噬菌体的基因组大小都小

于 100 kb。有学者指出生命体要完成生命活动，基

因组至少要有 320 kb[25]，而作为没有细胞结构的噬

菌体 ΦgspC而言，拥有如此巨大的基因组，令人称

奇。显而易见，病毒拥有大基因组有着一些不利的

影响。首先，衣壳内的 DNA容量过大，会增加 DNA

密度 ρpack (Density of the packaged DNA)，导致对渗

透压更加敏感[26-27]。此外，大的基因组更容易受到

紫外线的损伤。尽管如此，大基因组并非百害而无

一利。有研究表明，基因组较大的噬菌体相比于基

因组较小的噬菌体，可能会拥有更高的适应度

(Fitness)。因此，他们预测有着大基因组的噬菌体

ΦgspC，可能编码着许多环境相关的基因

(Environmentally relevant genes，ERGs)，这些基因

可能不是噬菌体生命循环所必需的，但是对于宿主

及噬菌体的生存是必要的[17]。有研究表明，蓝藻噬

藻体带有与光合作用相关的 ERGs，并在侵染宿主

时得到表达[28-29]。因此，噬菌体 ΦgspC基因组可能

不仅仅编码与生命循环必需的基因，还编码噬菌体

与宿主共存相关的环境基因。因此从进化的角度来

看，增加适应度不仅仅是减少基因组大小的结果，

增加基因组的大小同样可以增加适应度[17]。 

噬菌体 CW02[20]基因组为 49 391 bp，为线状

双链 DNA，G+C%含量为 47.67%。序列分析显示

其基因组至少含有 77个 ORFs (Open reading frames)

和 1个 tRNA，其中 36个 ORFs是 CW02特有的。
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序列比对结果显示其与另一株类 T7 噬菌体 PA11

有 22个同源 ORFs。同时 PSI-BLAST分析，CW02

基因组内含有类 T7 噬菌体的 DNA 聚合酶，表明

CW02与类 T7噬菌体有着共同的进化关系。生物

信息学分析显示，CW02与其他 VpV262样噬菌体

(VpV262[30]和 Pf-WMP3[31])有相同的基因组排布，

具体表现为保守终止酶(gp52)、门户蛋白(gp51)、

支架蛋白(gp49)和衣壳蛋白(gp48)连续成簇排列

(图 3)。因此，CW02很可能是属于类 T7噬菌体超

级群内类 VpV262 (VpV262-like)簇的一员。 

SSIP-1[19]基因组是非甲基化的环状双链 DNA，

长度为 43 788 bp，G+C%含量为 57.2%，预测 ORFs

共 57个。SSIP-1基因组内存在Moron-like区域，即

近期新增加的基因组片段[32-33]，其特点是该区域的

G+C 含量要低于相邻 ORFs 的 G+C 含量，而且该

区域周围存在着串联重复序列，表明有发生重组的

倾向。大部分的 Moron-like 区域以单独 ORF 的形

式出现在编码非结构蛋白的基因组片段中。这些区

域的发现表明，近期连续发生过的重组事件重塑了

整个基因组，并选择性地使 SSIP-1受益[19]。比对结

果显示，SSIP-1大部分的ORFs为孤儿基因(ORFans，

orphan genes)，在数据库里找不到任何与之序列相

似的基因[34-35]。随着越来越多的病毒基因组被测

序，孤儿基因存在于病毒中似乎成为了一个规律，

而不是特例[35]。有证据表明病毒中存在很多孤儿基

因[19,36]。孤儿基因实际上可能代表着病毒起源的基

因，而病毒可能是宿主进化的主要驱动力[37]。SSIP-1

基因组内的 gp43蛋白(262 kD)含有多个不同的结构

域，具有类似 DNA甲基化酶、特异性位点 DNA酶

I、核酸分割蛋白 ParB 的功能，表明 SSIP-1 有参

与 DNA和 RNA代谢的能力。由于 gp43比基因组

内任意一个 ORF 都大，因此它可能是通过水平基

因转移而来的。由于基因组内没有发现 DNA聚合

酶和 RNA聚合酶，gp43可能是一个具有复制或转

录功能的复杂分子元件。有趣的是，尽管 SSIP-1

严格遵循着烈性噬菌体的生命活动，但是基因组内

含有阻遏物、抗阻遏物、整合酶以及位点特异性整

合酶，这些酶可能会与其他未确定的组分共同行使

将病毒整合到宿主基因组的功能，不过也有可能由

于重组引起突变使 SSIP-1不再具有整合功能[19]。 

本实验室分离的噬菌体QHHSV-1基因组为双

链 DNA，长度 37 270 bp，G+C%含量为 66.8%，

不含 RNA，预测有 69个 ORFs。与噬菌体 SSIP-1

类似，QHHSV-1 基因组内同时发现了裂解酶基因

和整合酶基因，而且在最佳侵染盐度 5%下，呈现

出极强的烈性噬菌体的状态，但在盐浓度 2%和 

 
 

 
 

图 3  类 T7 噬菌体超级群基因组保守结构模块图[18] 
Figure 3  The conserved structure module arrangement of the T7-like supergroup[18] 
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10%时，通过 PCR 方法可检测到部分宿主菌内存

在噬菌体 DNA，表明在非最佳侵染盐度下

QHHSV-1可能发生溶源。因此，QHHSV-1在不同

盐浓度下，可以调控裂解和溶源相关基因的表达，

这种生存策略大大增加了噬菌体的生存几率。 

3  总结与展望 

迄今为止，分离得到的 14株高盐环境细菌噬

菌体中，只有 SSIP-1属于无尾噬菌体[19]，其他均

为有尾噬菌体，有尾噬菌体也是其他环境中丰度最

高的一类噬菌体[9]，表明盐环境和其他环境的噬菌

体可能有着共同的起源。与其他环境来源的长尾噬

菌体不同，QHHSV-1 具有极窄的宿主域，既不能

感染与宿主同属的其他菌株，也不能感染同种的其

他菌株[14]。但 QHHSV-1具有极高的裂解率，并同

时具有裂解和溶源两种复制模式，大大提高了该噬

菌体的生存几率。 

除宿主域和复制模式外，高盐环境细菌噬菌体

还具有其他适应方式，如具有广盐性(Euryhaline)，

能够适应不同的盐度，有的甚至能存活于纯水中，

而嗜盐古菌病毒一般只能存活于高盐环境中，一旦

脱离盐环境会迅速失活[15-16]，因此高盐环境中的细

菌噬菌体比古菌病毒有更广泛的盐度适应范围。但

无论是感染细菌还是古菌的盐病毒，都比宿主有更

广泛的盐度适应性[13]。这些特征保证了盐病毒在

盐度波动的环境中得以存活。另外，盐度极大地影

响着盐病毒的增殖，但不同盐病毒的吸附对盐度变

化的响应有差异，这可能是由于不同病毒通过不同

的机制吸附宿主[13]，而低盐度会改变与噬菌体进

出相关的细胞结构，如宿主细胞膜的生物物理性质

或酶的功能[19]。对于高盐环境细菌噬菌体，要完

成生命活动，需要低盐浓度保证相关的酶发挥作

用。因此，在细胞外，噬菌体会尽可能快地吸附并

入侵宿主，在低盐度的细胞内进行增殖[15]。一般

认为，噬菌体倾向于侵染最适生长条件下的宿主，

吸附能力也是最高的，但对于高盐环境噬菌体，一

般会在低于或高于宿主最适生长盐度下吸附并增

殖。因此，蒸发和降水引起的盐度和其他理化因子

的变化会促进噬菌体的增殖[16]，体现了高盐环境

噬菌体对盐度波动有着较强的适应性，也表明环境

中的病毒-宿主相互关系是非常复杂的[13]。因此，

有关盐度在宿主-噬菌体侵染过程中的作用还有待

进一步的研究。 

目前，高盐环境噬菌体基因组学的研究还处于

起步阶段，预测出的大部分 ORFs仍然功能未知，

而已知的功能一般只涉及到结构基因、装配基因、

复制和调控基因，以及裂解或溶源性基因等模块，

而且这些基因大部分均参考自非高盐环境中的 λ

噬菌体、T类噬菌体等模式噬菌体的功能[38-39]。高

盐环境噬菌体可能有着一套独特的调控生命活动

的基因体系。因此，高盐环境噬菌体的基因组学及

相关基因的分子生物学亟需投入更多的研究。 

环境中的大部分微生物无法人工培养，目前纯

培养获得的高盐环境噬菌体仅有 14株，大部分病

毒及其宿主仍然未知[9]。因此，加强对盐病毒的分

离与纯化是今后的重要工作之一，这将为研究病 

毒-宿主相互作用、盐病毒生理生化特征等提供实

验材料，也有助于新基因和新酶类的发现。近年来，

宏基因组学、宏转录组学等免培养技术也应用到高

盐环境病毒的研究中[40-42]，大大拓展了研究者们对

盐病毒的认识，也为盐病毒的分离培养提供了很好

的借鉴。但获得环境中全面完整的病毒核酸成为这

类方法的主要限制因素[43]。此外，将计算机三维

重构与冷冻电镜技术相结合而产生的冷冻电镜单

颗粒分析技术，已经成为研究病毒(特别是具有多

面体对称性的病毒)结构的重要手段之一[18-19,44]。

但是高盐度会影响电镜的对比度[21]，而且不能分辨

出病毒和非病毒囊泡(Non-viral membrane vesicles)，

同时也无法辨别非正常形态的粒子是否属于病毒[9]。

因此，结合多种研究手段和技术才能更完整地了解

高盐环境中盐病毒的特征。同时，随着越来越多盐

病毒基因组的测序和解析，以及组学分析的不断深

入，有望在将来找到合适的盐病毒标记基因或其他

标记物，这将极大方便研究者的工作。 

纵观高盐环境噬菌体的研究历史，早期噬菌体
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的研究主要集中在理化性质的研究上，特别是盐度

对噬菌体及其宿主的影响。近年来则集中在分子生

物学的研究和病毒-宿主间的互作关系。高盐环境

中原核生物的猎食者很少，病毒俨然成为了最主要

的猎食者[3]，但目前对高盐环境中病毒生态功能的

研究较少。所以今后的研究工作应加强盐病毒在调

控生物群落、介导基因转移、参与物质循环等方面

的工作。 
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4  特别说明 

4.1  关于测序类论文 

凡涉及测定 DNA、RNA或蛋白质序列的论文，请先通过国际基因库 EMBL (欧洲)或 GenBank (美国)或 DDBJ (日本)，

申请得到国际基因库登录号 (Accession No.)后再投来。 

4.2  关于版权 

4.2.1  本刊只接受未公开发表的文章，请勿一稿两投。 

4.2.2  凡在本刊通过审稿、同意刊出的文章，所有形式的  (即各种文字、各种介质的)版权均属本刊编辑部所有。作者如

有异议，敬请事先声明。 

4.2.3  对录用的稿件编辑部有权进行文字加工，但如涉及内容的大量改动，将请作者过目同意。 

4.2.4  文责自负。作者必须保证论文的真实性，因抄袭剽窃、弄虚作假等行为引发的一切后果，由作者自负。 

4.3  审稿程序及提前发表 

4.3.1  来稿刊登与否由编委会最后审定。对不录用的稿件，一般在收稿 2个月之内通过 E-mail说明原因，作者登陆我刊

系统也可查看。稿件经过初审、终审通过后，作者根据编辑部返回的退修意见进行修改补充，然后以投稿时的用户名和

密码登陆我刊系统上传修改稿，待编辑部复审后将给作者发稿件录用通知单，稿件按照投稿先后排队发表。 

4.3.2  对投稿的个人和单位一视同仁。坚持文稿质量为唯一标准，对稿件采取择优先登的原则。 

5  发表费及稿费 

论文一经录用，将在发表前根据版面收取一定的发表费并酌付稿酬、赠送样刊。 

6  联系方式 

地址：北京市朝阳区北辰西路 1号院 3号中国科学院微生物研究所《微生物学通报》编辑部(100101)  

Tel：010-64807511；E-mail：tongbao@im.ac.cn；网址：http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 
 


