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主编点评 
 

土壤样品中细菌多样性的分析 
邱并生 

(《微生物学通报》编委会  北京  100101)  

微生物分子生态学的研究表明, 自然界中只有很小部分的微生物得到了纯培养, 绝大多数微生物是未

被开发的和未知的, 因此探索和培养那些未知的微生物物种可以发掘微生物新的菌种资源[1−2]。近年来, 随

着从环境中提取微生物 DNA 方法的不断改进, 以核酸一级结构为依据对微生物进行分类的研究获得了长足

的发展[3]。现代分子生物学技术已被广泛应用于微生物多样性及微生物生态的研究, 该技术以研究微生物的

多样性克服了微生物培养技术的限制, 能在遗传本质的层面上对微生物群落进行较客观的分析, 较精确地

揭示了微生物的种类和遗传多样性。 

本刊介绍了苏进进、余利岩等发表的论文“可可西里土壤样品中细菌多样性的分析”[4], 作者采用纯培

养、16S rRNA 基因文库和 DGGE 相结合的免培养方法, 对土壤样品中微生物群落结构特点、优势种群以及

微生物组成进行了分析。并将两种方法组合应用, 避免由于方法原理本身所带来的不可避免得偏差, 提供了

更加全面的群落组成和群落变化方面的信息。另外, 该研究采用实验室常用的培养基对来源于极端环境的土

壤进行了微生物的分离培养, 分离到一些新种和新属。对比纯培养和免培养两种方法的实验结果可以了解到

那些存在而未被培养的微生物的相关信息, 从而为设计特定培养基、有针对性地分离特定微生物提供参考和

启示。对在纯培养中没有分离而免培养中得到验证的微生物种群设计特定的培养基进行分离培养。 
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