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摘要：从印度洋海区水深为４　５１７ｍ的深海泥样中筛选到一株细菌，菌株号为４０６－６。通过形态学特征和生理生

化特征分析表明，菌株４０６－６为革兰氏阴性菌，细胞呈稍微弯曲的棒状。菌落为乳白色，圆形。菌株４０６－６生长

需要ＮａＣｌ，６２℃时生长微弱，能利用小分子的甘氨酸作为唯一碳源生长，但不能利用Ｌ－阿拉伯糖、Ｄ－木糖、Ｄ－
葡萄糖、Ｄ－半乳糖、Ｄ－甘露糖、蔗糖、Ｄ－甘露醇、Ｄ－海藻糖和Ｄ－纤维二糖作为唯一碳源。能水解酪素、明胶、

脱脂奶粉、Ｔｗｅｅｎ　４０和Ｔｗｅｅｎ　６０，但是不能水解淀粉、Ｔｗｅｅｎ　２０和Ｔｗｅｅｎ　８０。１６ＳｒＲＮＡ基因序列比对分析表

明，菌株４０６－６与Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属的Ｉ．ｆｏｎｔｉｓｌａｐｉｄｏｓｉ　Ｆ２３Ｔ 相似性最高（９８．０％），和其他属的相似性均低于

９４．０％。Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ系统树中，菌株４０６－６和Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属内的菌种相聚成簇。基于以上微生物学特征

分析表明，４０６－６为Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属内的一个潜在的细菌新物种，该研究丰富了Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属的物种多样性，为微

生物资源的开发利用奠定基础。
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　　海洋是地球上最重要的生态系统之一，其中海
水深度超过１　０００ｍ的区域为深海，约占海洋总面
积的３／４［１］。深海是一个特殊的生态环境，深海环
境的主要特点是低温（少数热液口环境除外）、黑暗、
高压、高盐及寡营养，其中孕育着数量巨大种类繁多
的生物资源。在深海极端环境条件下，微生物可能
具有许多特殊的功能，如耐盐、耐低温、耐高温、耐高
压和耐高渗透性等，了解各种极端微生物，有助于对
深海微生物资源的开发利用。
本实验室从国际公海印度洋海区（８５°０１．８３３′

Ｅ，００°００．５４９′Ｓ）水深４　５１７ｍ的深海泥样中筛选到
一株细菌，菌株号为４０６－６，本论文对该菌株的微
生物学特征进行分析，为该菌株进一步的开发利用
奠定基础。

１　实验材料

１．１　样品的采集
印度洋沉积物样品由青岛农业大学莫旭华老师

提供。

１．２　培养基

１．２．１　人工海水（以下简称ＡＳＷ）（ｇ／Ｌ）［２］：

ＮＨ４ＮＯ３，０．００２ｇ；Ｈ３ＢＯ３，０．０２７ｇ；ＣａＣｌ２，

１．１４ｇ；ＦｅＰＯ４，０．００１ｇ；ＭｇＣｌ２，５．１４３ｇ；ＫＢｒ，

０．１００ｇ；ＫＣｌ，０．６９ｇ；ＮａＨＣＯ３，０．２ｇ；ＮａＣｌ，２４．３２
ｇ；ＮａＦ，０．００３ｇ；Ｎａ２ＳｉＯ３，０．００２ｇ；Ｎａ２ＳＯ４，４．０６
ｇ；ＳｒＣｌ，０．０２６ｇ，去离子水配制。

１．２．２　２２１６Ｅ液体培养基（ｇ／Ｌ）：
蛋白胨，５ｇ；酵母粉，１ｇ；ＡＳＷ 充分溶解，ｐＨ

为７．５。若需固体培养基，则在液体培养基中加入

１．５％的琼脂。

１．２．３　离子需求基础培养基（以下简称 ＴＹ培养
基）（ｇ／Ｌ）：
蛋白胨，５ｇ，酵母粉，１ｇ，超纯水配置。

１．２．４　唯一碳源利用基础培养基（ｇ／Ｌ）：

ＮＨ４Ｃｌ，０．５４ｇ；ＮａＣｌ，３０ｇ；ＭｇＣｌ．２６Ｈ２Ｏ，３ｇ；

Ｋ２ＳＯ４ ２ｇ；Ｋ２ＨＰＯ４，０．２ ｇ；ＣａＣｌ２，０．０１ｇ；

ＦｅＣｌ．３６Ｈ２Ｏ，０．００６ ｇ；Ｎａ２ＭｏＯ．４７Ｈ２Ｏ，０．００５ ｇ；

ＣｕＣｌ．２２Ｈ２Ｏ，０．００４ｇ；Ｔｒｉｓ，６ｇ，去离子水配置。

２　实验方法

２．１　菌株的分离纯化
菌株的分离与纯化参照Ｚｈａｎｇ　Ｘ．Ｙ．等［３］方法

操作。

２．２　形态特征

２．２．１　菌落形态和细胞形态特征
菌落形态和细胞形态的透射电镜观察方法参照

赵家瑞［４］方法操作。

２．２．２　革兰氏染色
菌株的革兰氏染色参照咸洪泉［５］方法操作。

２．３　生理生化特征

２．３．１　生长温度
将菌株４０６－６接种于２２１６Ｅ液体培养基中，

在２５℃、３０℃、３７℃、４２℃和４８℃下振荡培养，定
时取样检测不同温度下的菌液浓度。同时，菌株接
种于２２１６Ｅ固体培养基中，置于４℃、１０℃、５２℃、

５８℃和６２℃中培养，观察在各温度下菌株４０６－６
是否生长。

２．３．２　ｐＨ生长范围

２２１６Ｅ液体培养基用１Ｍ 的 ＨＣｌ或者１Ｍ 的

ＮａＯＨ调节ｐＨ 分别为５、６、７、８、９和１０。接种菌
株４０６－６后置于３０℃振荡培养，定时检测不同温
度下的菌液浓度。

２．３．３　耐ＮａＣｌ浓度生长范围
菌株４０６－６接种在改良的２２１６Ｅ液体培养基

中（即用去离子水代替人工海水配置而成）加入不同
浓度０％、２％、４％、６％和８％的ＮａＣｌ，３０℃振荡培
养，定时检测不同温度下的菌液浓度。

２．３．４　离子需求实验
在ＴＹ培养基中分别添加以下成分：（１）０％

ＮａＣｌ；（２）０．５％ ＭｇＣｌ２；（３）０．５％ ＭｇＣｌ２ 和０．１％
ＫＣｌ；（４）２．７５％ ＮａＣｌ和 ０．１％ ＫＣｌ；（５）５％
ＮａＣｌ；（６）２．７５％ ＮａＣｌ和 ０．５％ ＭｇＣｌ２；（７）

２．７５％ ＮａＣｌ、０．５％ ＭｇＣｌ２ 和０．０５％ ＣａＣｌ２，配成
液体培养基。接种后放在最适温度下培养７ｄ，观察
生长情况。

２．３．５　底物分解实验
参照赵家瑞［８］的方法检测菌株４０６－６的底物

分解能力，这些底物分别是酪蛋白、明胶、脱脂奶粉、
淀粉、Ｔｗｅｅｎ　２０、Ｔｗｅｅｎ　４０、Ｔｗｅｅｎ　６０和 Ｔｗｅｅｎ
８０。

２．３．６　唯一碳源利用实验［４］

所用培养基为唯一碳源利用基础培养基，用添
加０．５％的蛋白胨为阳性对照，不添加的作为阴性
对照，实验组分别添加０．５％的Ｌ－阿拉伯糖、Ｄ－
木糖、Ｄ－葡萄糖、Ｄ－半乳糖、Ｄ－甘露糖、蔗糖、Ｄ
－甘露醇、Ｄ－海藻糖、Ｄ－纤维二糖和甘氨酸，调节

ｐＨ到７．５，每３ｍＬ培养基接种１００μＬ菌液，在最
适温度下培养１４ｄ，根据其生长情况判定该菌株是
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否能利用该添加物作为唯一碳源和能源。

２．４　基因特征

２．４．１　菌株１６ＳｒＲＮＡ基因的序列克隆与测序
参照赵家瑞［４］的方法操作，具体内容包括基因

组ＤＮＡ的提取、ＰＣＲ扩增１６ＳｒＲＮＡ基因序列、扩
增产物的检测与胶回收、胶回收产物与载体连接、质
粒重组子的转化和重组子的筛选。

２．４．２　菌株１６ＳｒＲＮＡ基因的序列分析及系统发
育分析

将测序结果的ＤＮＡ序列在ＥｚＢｉｏｃｌｏｕｄ数据库
中进行序列比对分析。获得与其相似性比较高的其
他菌株的１６ＳｒＲＮＡ基因序列。使用软件 ＭＥＧＡ
６．０［６］对得到的序列进行多序列匹配排列，然后构建
系统发育树。通过Ｊｕｋｅｓ　ａｎｄ　Ｃａｎｔｏｒ模型［７］计算矩
阵距离；然后使用Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ方法［８］构建系
统进化树。Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ（１０００次）自举检验计算各分
支的置信度［９］。

３　实验结果与分析

３．１　菌株的分离纯化
菌株４０６－６分离自印度洋（８５°０１．８３３′Ｅ，００°

００．５４９′Ｓ）水深４　５１７ｍ的深海沉积物样品，纯化后
将该菌株将纯化后的菌株挑选单菌落进行液体培

养，待菌液浑浊后用终浓度为１５％的甘油进行保
种，先放到－２０℃冰箱过渡后，放到－８０℃冰箱长
期保存。

３．２　形态特征

３．２．１　菌落形态特征
菌株４０６－６在２２１６Ｅ固体培养基中３０℃培

养４８ｈ，菌落为乳白色，圆形，直径约１～３ｍｍ，菌
落边缘较规则，表面湿润，易与培养基分离（图１）。

３．２．２　细胞形态特征
菌株４０６－６细胞呈棒状或稍有弯曲的棒状（图

２），细胞宽约０．７～０．９μｍ，长约１．３～３．５μｍ；具
有单根极生鞭毛，具有运动性。

图１　菌株４０６－６的菌落形态

Ｆｉｇ．１　Ｃｏｌｏｎｙ　ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ　ｏｆ　ｓｔｒａｉｎ　４０６－６

图２　菌株４０６－６的细胞形态（透射电镜）

Ｆｉｇ．２　Ｃｅｌｌｕｌａｒ　ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ　ｏｆ　ｓｔｒａｉｎ　４０６－６
（ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ　ｅｌｅｃｔｒｏｎ　ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ）

３．２．３　革兰氏染色
菌株４０６－６经革兰氏染色后呈红色（图３），表

明菌株４０６－６为革兰氏阴性菌。

图３　革兰氏染色结果（Ａ：菌株４０６－６；Ｂ：大肠杆菌）

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ｇｒａｍ－ｓｔａｉｎｉｎｇ（Ａ：Ｓｔｒａｉｎ　４０６－６；Ｂ：Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ　ｃｏｌｉ）
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３．３　生理生化特征

３．３．１　生长温度
菌株４０６－６生长的温度范围是１０－６２℃，可

在２５～４８℃之间良好生长（图４），６２℃生长微弱，

４℃无生长现象。由此表明菌株４０６－６为中温微生
物。

图４　菌株４０６－６的温度生长曲线

Ｆｉｇ．４　Ｇｒｏｗｔｈ　ｃｕｒｖｅ　ｏｆ　ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ　ｏｆ　ｓｔｒａｉｎ　４０６－６

３．３．２　ｐＨ生长范围
菌株４０６－６生长的ｐＨ 范围是５．０～１０（图

５），生长的最适ｐＨ范围是６．０～８．０。

图５　菌株４０６－６的ｐＨ生长曲线

Ｆｉｇ．５　Ｇｒｏｗｔｈ　ｃｕｒｖｅ　ｏｆ　ｐＨ　ｏｆ　ｓｔｒａｉｎ　４０６－６

３．３．３　耐ＮａＣｌ浓度生长范围
菌株４０６－６最适生长氯化钠浓度为６％（图

６），在０％的ＮａＣｌ浓度下无生长现象。

３．３．４　离子需求实验
菌株４０６－６在ＴＹ培养基中添加以下三种离

子成分后均无生长现象：（１）０％ ＮａＣｌ；（２）０．５％
ＭｇＣｌ２；（３）０．５％ ＭｇＣｌ２ 和０．１％ ＫＣｌ。在ＴＹ培
养基中添加了２．７５％ ＮａＣｌ和０．１％ ＫＣｌ时，有少
量生长，但菌浓较低；在ＴＹ培养基中添加以下三种

离子成分的情况下生长良好：（１）５％ ＮａＣｌ；（２）

２．７５％ ＮａＣｌ和０．５％ ＭｇＣｌ２；（３）２．７５％ ＮａＣｌ、

０．５％ ＭｇＣｌ２ 和０．０５％ ＣａＣｌ２；由此可见，菌株４０６
－６生长需要 ＮａＣｌ，不能在无 ＮａＣｌ的培养基中生
长（表１）。

图６　菌株４０６－６耐ＮａＣｌ浓度生长曲线

Ｆｉｇ．６　Ｇｒｏｗｔｈ　ｃｕｒｖｅ　ｏｆ　ｔｏｌｅｒａｎｃｅ　ｏｆ　ＮａＣｌ　ｏｆ　ｓｔｒａｉｎ　４０６－６

表１　菌株４０６－６离子需求实验结果

Ｔａｂｌｅ　１　Ｉｏｎｉｃ　ｒｅｑｕｉｒｅｍｅｎｔｓ　ｏｆ　ｓｔｒａｉｎ　４０６－６
ＴＹ培养基中添加的盐离子组分

Ｓａｌｔ　ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔｅｄ　ｉｎ　ＴＹ　ｍｅｄｉｕｍ

生长状况

Ｇｒｏｗｔｈ

ｓｔａｔｕｓ

０％ ＮａＣｌ 无生长现象

０．５％ ＭｇＣｌ２ 无生长现象

０．５％ ＭｇＣｌ２和０．１％ ＫＣｌ 无生长现象

２．７５％ ＮａＣｌ和０．１％ ＫＣｌ 微弱生长

５％ ＮａＣｌ 生长

２．７５％ ＮａＣｌ和０．５％ ＭｇＣｌ２ 生长

２．７５％ ＮａＣｌ、０．５％ ＭｇＣｌ２和０．０５％ＣａＣｌ２ 生长

３．３．５　底物分解实验
菌株４０６－６能水解酪素、明胶、脱脂奶粉、

Ｔｗｅｅｎ　４０和Ｔｗｅｅｎ　６０，但是不能水解淀粉、Ｔｗｅｅｎ
２０和Ｔｗｅｅｎ　８０。

３．３．６　唯一碳源利用实验
在唯一碳源利用基础培养基中分别添加了各种

碳源，菌株４０６－６只有在添加甘氨酸和阳性对照组
中表现出生长现象，在分别添加Ｌ－阿拉伯糖、Ｄ－
木糖、Ｄ－葡萄糖、Ｄ－半乳糖、Ｄ－甘露糖、蔗糖、Ｄ
－甘露醇、Ｄ－海藻糖和Ｄ－纤维二糖的情况下均
未见生长现象，表明菌株４０６－６可以利用小分子的
甘氨酸作为唯一碳源，但不能利用Ｌ－阿拉伯糖、Ｄ
－木糖、Ｄ－葡萄糖、Ｄ－半乳糖、Ｄ－甘露糖、蔗糖、
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Ｄ－甘露醇、Ｄ－海藻糖和Ｄ－纤维二糖作为唯一碳
源，这暗示了菌株４０６－６的碳源利用能力较低。

３．４　基因型特征

３．４．１　ＰＣＲ鉴定结果
菌株４０６－６的１６ＳｒＲＮＡ基因序列ＰＣＲ扩

增，琼脂糖凝胶电泳结果显示在１５００ｂｐ左右有特
异性条带（图７）。

图７　菌株４０６－６的ＰＣＲ扩增结果
（Ａ：Ｍａｒｋｅｒ　ＤＬ　２０００；Ｂ：菌株４０６－６；Ｃ：阴性对照）

Ｆｉｇ．７　Ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ＰＣＲ　ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｓｔｒａｉｎ　４０６－６
（Ａ：Ｍａｒｋｅｒ　ＤＬ２０００；Ｂ：Ｓｔｒａｉｎ　４０６－６；Ｃ：Ｎｅｇａｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ）

３．４．２　１６ＳｒＲＮＡ基因的序列分析及系统发育分
析

菌株４０６－６的１６ＳｒＲＮＡ基因序列长为１５００
ｂｐ。通过１６ＳｒＲＮＡ基因序列比对分析，该菌株和

Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属相似性最高，与Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属内Ｉｄ－
ｉｏｍａｒｉｎａ　ｆｏｎｔｉｓｌａｐｉｄｏｓｉ　Ｆ２３Ｔ 最高相似性仅为９８．
０３％。表２统计了菌株４０６－６与Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属内

１６ＳｒＲＮＡ基因序列相似性大于９６％的部分模式
种。由此表明菌株４０６－６为Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属的细
菌。

３．４．３　系统发育分析
基于菌株４０６－６的１６ＳｒＲＮＡ 基因构建了

ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ系统树（图８），在进化树中，菌株

４０６－６和Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属内的菌种都相聚成簇，分
支点的数值表示ｂｏｏｔｓｔｒａｐ（％）的值（只有大于５０％
的才显示）。比例尺长度表示每个核苷酸位置有

０．０１个替换。由进化树的图形进一步证明了菌株

４０６－６为Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属的细菌。

表２　菌株４０６－６与Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属内部
分模式种的１６ＳｒＲＮＡ基因相似性

Ｔａｂｌｅ　２　Ｔｈｅ　１６ＳｒＲＮＡ　ｇｅｎｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ
ｏｆ　ｓｔｒａｉｎ　４０６－６ａｎｄ　ｓｏｍｅ　ｔｙｐｅ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｉｎ

ｔｈｅ　ｇｅｎｕｓ　Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ

序号

Ｒａｎｋ

菌株名称

Ｎａｍｅ

菌株号

Ｓｔｒａｉｎ

１６ＳｒＲＮＡ

基因相似性

１６ＳｒＲＮＡ

ｇｅｎｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ／％

１　 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ｆｏｎｔｉｓｌａｐｉｄｏｓｉ　 Ｆ２３Ｔ　 ９８．０３

２　 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ｓｅｏｓｉｎｅｎｓｉｓ　 ＣＬ－ＳＰ１９Ｔ　 ９８．０２

３　 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ｐｉｓｃｉｓａｌｓｉ　 ＴＰＳ４－２Ｔ　 ９７．６４

４　 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ｂａｌｔｉｃａ　 ＯＳ１４５Ｔ　 ９７．６３

５　 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ｚｏｂｅｌｌｉｉ　 ＫＭＭ　２３１Ｔ　 ９７．１３

６　 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ａｂｙｓｓａｌｉｓ　 ＫＭＭ　２２７Ｔ　 ９６．６６

７　 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ｌｏｉｈｉｅｎｓｉｓ　 Ｌ２ＴＲＴ　 ９６．１０

８　 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ｒａｍｂｌｉｃｏｌａ　 Ｒ２２Ｔ　 ９６．００

４　讨　　论

菌株４０６－６的１６ＳｒＲＮＡ基因序列比对分析
表明，该菌株与Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属的Ｉ．ｆｏｎｔｉｓｌａｐｉｄｏｓｉ
Ｆ２３Ｔ 相似性最高（９８．０％），和其他属的相似性均低
于９４．０％。基于１６ＳｒＲＮＡ基因构建的ｎｅｉｇｈｂｏｒ
－ｊｏｉｎｉｎｇ系统树中，菌株４０６－６和Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属
内的菌种相聚成簇，形成一个进化分支。

Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａｃｅａｅ科是２００４年由Ｉｖａｎｏｖａ根据
海洋来源的类交替单胞菌的系统发育关系建立

的［１０］。Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａｃｅａｅ科属于变形菌门，γ－变形
菌纲，交替单胞菌目。２００９年以前该科包含两个
属，即Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ［１１］和 Ｐｓｅｕｄｉｄｉｏｍａｒｉｎａ［１２］。后
来，由于两属之间表型特点和化学分类特征的区别
越来越小，Ｍａｒｃｏ　Ｔａｂｏｒｄａ把两个属合并为单一属

Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ［１３］。目前，该属总共有２５个种，均来自
不同的海洋或盐环境，该属区别于近源其他属的两
大特点是：异构／前异构支链脂肪酸含量高，碳水化
合物利用能力弱［１０，１２，１４］。

Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属模式种是Ｉ．ａｂｙｓｓａｌｉｓ　ＫＭＭ
２２７［１１］，本属内菌株的主要特点为：革兰氏阴性，细
胞呈杆状。绝大部分菌株具有单根极生鞭毛，具有
运动性。菌落呈无色或轻微浅黄色。菌体生长需要

ＮａＣｌ，生长的盐度范围是０．５％～２５％，生长的最适
含 盐量为１％～１０％。中温菌。生长的最适ｐＨ约

１３　１期　　　　　　　　　　陈国忠，等：一株深海细菌Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａｓｐ．４０６－６的微生物学特征分析　　　　　　　　　　



图８　基于１６ＳｒＲＮＡ基因构建的菌株４０６－６和其他相关菌株的进化树

Ｆｉｇ．８　Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ　ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ｔｒｅｅ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　１６ＳｒＲＮＡ　ｇｅｎｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｓｔｒａｉｎ　４０６－６

ａｎｄ　ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓ　ｏｆ　ｓｏｍｅ　ｏｔｈｅｒ　ｒｅｌａｔｅｄ　ｇｅｎｅｒａ

为７。严格好氧，有机营养。氧化酶和过氧化氢酶
实验均为阳性。本属内的菌种来源于含盐环境。

菌株４０６－６和Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属内菌株具有很多
共同的特征［１０，１５－１９］，如：利用碳源底物的能力很弱，

具有比较宽的生长温度范围，生长均需要钠离子，这
些特征都支持菌株４０６－６隶属于Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属。
菌株４０６－６也有一系列的特征不同于Ｉ．ｆｏｎｔｉｓ－
ｌａｐｉｄｏｓｉ　Ｆ２３Ｔ，比如菌株４０６－６能耐受６２℃，而Ｉ．

ｆｏｎｔｉｓｌａｐｉｄｏｓｉ　Ｆ２３Ｔ 生长的最高温度仅为４５℃。

菌株４０６－６不能水解 Ｔｗｅｅｎ　２０和 Ｔｗｅｅｎ　８０，而

Ｉ．ｆｏｎｔｉｓｌａｐｉｄｏｓｉ　Ｆ２３Ｔ 具有分解 Ｔｗｅｅｎ　２０ 和

Ｔｗｅｅｎ　８０的能力，这些特征都表明菌株４０６－６和

Ｉ．ｆｏｎｔｉｓｌａｐｉｄｏｓｉ　Ｆ２３Ｔ 不同。因此菌株４０６－６可

能是Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属内不同于任何已知物种的潜在
的新物种。并且，菌株４０６－６不能利用Ｌ－阿拉伯
糖、Ｄ－木糖、Ｄ－葡萄糖、Ｄ－半乳糖、Ｄ－甘露糖、
蔗糖、Ｄ－甘露醇、Ｄ－海藻糖和Ｄ－纤维二糖作为
唯一碳源，表明菌株４０６－６的碳水化合物利用能力
弱，但能分泌胞外酶，水解酪素、明胶和脱脂奶粉等，
揭示菌株４０６－６在高氮污水处理中具有潜在的应
用价值。总之，本论文的研究丰富了Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ属
的物种多样性，为微生物资源的开发利用奠定基础。

致谢：感谢青岛农业大学莫旭华老师提供的印度洋
深海沉积物样品。

２３　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　青岛农业大学学报（自然科学版）　　　　　　　　　　　　　　　　３４卷　
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