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研究论文

南极阿德雷岛不同基底中真菌的分离培养及初步鉴定
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提要　为了探索南极真菌的多样性，进一步揭示其生态学角色和筛选有特定酶活性的菌株，本研究对中国第２７次南
极科学考察采集自阿德雷岛的６份样品进行了真菌的分离培养及其胞外酶活性测定。从６份样品中共分离得到１６８
株真菌，其中大型海藻腐烂物样品中分离到的真菌种类和数量最多，占所分离菌株总数的３４．６％；对选取的１５株代
表菌株进行了真菌ＩＴＳ１５．８ＳＩＴＳ２序列鉴定，结果表明它们分属于４个纲，８个属，其中青霉属５株，假散囊菌属、地丝
菌属和枝孢属各２株，生赤壳属、曲霉属、出芽短梗霉属和ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄＯｎｙｇｅｎａｌｅｓ各１株，该结果表明南极地区具有丰
富的真菌物种多样性，其优势类群青霉菌。胞外酶测定显示产淀粉酶、蛋白酶和纤维素酶产生菌分别占供试菌株的

６４．６％、４５．１％、１４．６％，产纤维素酶的菌株可能在南极物质能量循环中扮演着重要角色。
关键词　南极　阿德雷岛　真菌多样性　酶活
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０　引言

南极是一个偏远而寒冷的大陆，是地球上最冷

最干的地区，超过９９％的地区常年被冰雪覆盖。常
年低温，经常地冰水反复冻融，极少的年降水，强风，

强光直射特别是紫外辐射是南极地区典型的气候特

征，所有这些共同构成了限制动植物生存的显著因

素。因此，与其他地区相比，能够适应极端环境的微

生物成为南极地区的主要生物类群［１］。过去的数

十年中，南极生物调查主要进行了嗜冷细菌的相关

研究，也有南极藻类的相关报道，但是对于南极真菌

的研究报道较少，尝试解释南极真菌在这一地区的

生态学角色的就更少了［２］。

目前，对于南极罗斯海（ＲｏｓｓＳｅａ）地区早期南
极探险家所建造的木屋周边环境真菌的研究较多，

如Ｂｌａｎｃｈｅｔｔｅ等人［３］调查了导致木屋腐坏的软腐真

菌种类，Ｈｅｌｄ等人［４］研究了环境因素对木屋周边环

境真菌生长影响，也有南极干谷（ＤｒｙＶａｌｌｅｙｓ）地区
隐匿在岩石中真菌的种类和分布情况的报道（Ｒｕｉ
ｓｉ，２００７）［５］，在南极土壤真菌多样性的研究方面，
Ａｚｍｉ等［６］研究了南极 Ｗｉｌｋｅｓ陆地 Ｗｉｎｄｍｉｌｌ群岛土
壤、苔藓和地衣样品中可培养真菌多样性，Ｂｒｉｄｇｅ
等［７］研究了南极海岸ＭａｒｓＯａｓｉｓ地区土壤真菌的群
落组成，但对于南极半岛土壤真菌的研究并不多见，

只有 Ａｒｅｎｚ等人［８］调查了南极干谷、罗斯海地区和

南极半岛（ＡｎｔａｒｃｔｉｃＰｅｎｉｎｓｕｌａ）三个无冰区土壤中真
菌的多样性，并分析了影响真菌多样性及其分布的

环境因素。这些研究多集中于各自国家的南极考察

站附近，对于中国南极科考站周围真菌的系统调查

研究不多，只有陈皓文［９］、曾胤新［１０］、肖松昌［１１］等

人在２０世纪９０年代的一些报道，所以采用更为准
确的分子生物学手段，研究中国南极科考站周围真

菌种类及分布，对于了解南极微生物多样性十分必



要。此外，过去发现的南极真菌多数是从海洋环境，

如海水和海冰中筛选出来的，在无冰区土壤微生物

的调查非常少［１２］，在今后的岁月中，随着夏季温度

的持续上升和与之相伴的冰河期的改变会导致更多

的南极土壤暴露出来，因此需要对这些地区的生命

活动进行持续的数据积累和研究。

阿德雷岛位于南极半岛尖端附近的南设德兰群

岛的乔治王岛，与菲尔德斯半岛沙坝连接（图１），属
无冰区，中国南极长城站就在其附近［１３］。该岛为企

鹅聚集地，是国际南极科学研究委员会（ＳＣＡＲ）确
定的特别生态保护区，广泛分布着各种藻类、地衣、

苔藓等植被。企鹅粪便和苔藓残骸为该地区的生态

系统提供了丰富的营养物质，因此该地区土壤沉积

物中微生物的数量和多样性都比其他地区丰富［１４］。

本研究系统分析了南极阿德雷岛不同基底中真菌的

种类、数量组成等，并对该区的真菌群落进行多样性

分析，旨在揭示该区域环境中真菌群落的基本特征、

分布状况及物种多样性等，以期为阐明南极真菌生

态学意义和南极环境保护提供依据。

图１　阿德雷岛地理位置
Ｆｉｇ．１．ＴｈｅｌｏｃａｔｉｏｎｏｆＡｒｄｌｅｙＩｓｌａｎｄ

１　材料与方法

１．１　样品采集
研究样品来自中国第２７次南极科学考察所取

得的阿德雷岛的部分样品，６份样品采集站位如表
１。土壤样品用无菌铲取０—５ｃｍ深度的土样，装入
无菌样品袋中；淡水湖沉积物用便携式沉积物界面
水采样器采取湖底表层沉积物，装入无菌样品袋中；

淡水湖水样直接取淡水湖表层水，装入无菌样品瓶

中。样品于４℃低温无菌保存，回实验室进行菌株
的分离培养。

表１　样品采集站位及基本描述
Ｔａｂｌｅ１．Ｓａｍｐｌｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｔａｔｉｏｎｓａｎｄｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
样品名 经度 纬度 采集时间 基本描述

淡水湖沉积物（ＦＳ）５８°５４′Ｗ ６２°１１′Ｓ ２０１１年２月 褐色底泥

山顶棕土（ＰＵ） ５８°５９′Ｗ ６２°１１′Ｓ ２０１１年２月 较干燥

山脚土样（ＨＳ） ５８°５７′Ｗ ６２°１３′Ｓ ２０１１年２月 较湿润

雪层下

腐烂物（ＳＳ） ５７°５７′Ｗ ６２°１３′Ｓ ２０１１年２月 苔藓类植物

腐烂物

大型海藻

腐烂物（ＭＳ） ５８°５８′Ｗ ６２°１３′Ｓ ２０１１年２月 未知海藻，

深褐色

淡水湖水样（ＦＷ） ５７°５４′Ｗ ６２°１１′Ｓ ２０１１年２月 无微藻

１．２　培养基
（１）土豆培养基（ＰＤＡ）：土豆 ２００ｇ，葡萄糖

１０ｇ，琼脂１７ｇ，蒸馏水１０００ｍＬ，ＰＨ７．０，１２１℃下高
压湿热灭菌２０ｍｉｎ，用于南极真菌的分离培养。

（２）产酶培养基
产淀粉酶培养基：淀粉２０ｇ，ＫＮＯ３１ｇ，Ｋ２ＨＰＯ４

０．５ｇ，ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ０．５ｇ，ＦｅＳＯ４·７Ｈ２Ｏ０．０１ｇ，
纯化琼脂１７ｇ，蒸馏水１０００ｍＬ。

产纤维素酶培养基：羧酸纤维素钠１０ｇ，ＫＮＯ３
１ｇ，Ｋ２ＨＰＯ４０．５ｇ，ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ０．５ｇ，ＦｅＳＯ４·
７Ｈ２Ｏ０．０１ｇ，纯化琼脂１７ｇ，蒸馏水１０００ｍＬ。

产酪蛋白酶培养基：酪蛋白 ４ｇ，ＫＮＯ３１ｇ，
Ｋ２ＨＰＯ４０．５ｇ，ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ０．５ｇ，ＦｅＳＯ４·７Ｈ２Ｏ
０．０１ｇ，纯化琼脂１７ｇ，蒸馏水１０００ｍＬ。
１．３　真菌分离培养及保种

将采集的土样和腐烂物样品在８℃冰箱中自然晾
干后，称取约２ｇ于１０ｍＬ无菌水中，振荡混匀后静置
过夜；取５ｍｌ水样加同体积无菌水后混匀静置过夜。

将预处理后的样品悬液系列稀释至 １０－１、
１０－２，分别取１００μＬ涂布ＰＤＡ培养基平板，于１２℃
培养。培养１—２周后，根据菌落形态、色素、干燥等
特征，挑取形态差异较大的真菌进行划线纯化。

挑取纯化后的单菌，分别在４℃下用 ＰＤＡ培养
基斜面和－８０℃下用２０％甘油保种。
１．４　形态观察

（１）菌落观察：用 ＰＤＡ固体培养基１２℃培养
１４ｄ，观察菌落表面状态、颜色（正反面）、菌落直径
及生长速度；

（２）菌株显微形态观察：用插片法，先用接种环
以无菌操作法从斜面菌种上挑取少量孢子，在平板培

养基的一侧作来回划线接种，然后在接种线处插入无

菌盖玻片，培养７ｄ后，将盖玻片置于载玻片上于显
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微镜下观察菌丝直径、孢子大小、分生孢子囊直径。

１．５　产胞外酶活性菌株筛选
产淀粉酶、纤维素酶和酪蛋白酶的菌株的筛选

参照王南（２０００）［１５］的方法进行。
１．６　南极真菌系统发育分析

真菌基因组 ＤＮＡ提取：将筛选纯化的真菌在
ＰＤＡ培养基上培养一周后，刮取约５０ｍｇ菌苔，于
研钵中液氮研磨，参照天根生化科技（北京）有限公

司的植物基因组 ＤＮＡ提取试剂盒（ＣＢ３型离心柱）
操作手册进行ＤＮＡ提取。

真菌 ＩＴＳ１５．８ＳｒＲＮＡＩＴＳ２区段的扩增采用引
物 ＩＴＳ１：ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ和 ＩＴＳ４：ＴＣ
ＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ［１６］（引物由南京金斯瑞合
成）。扩增反应在 ＵｎｏｉＩ１９６孔 ＰＣＲ扩增仪（德国
ＢＩＯＭＥＴＲＡ公司产品）上进行。ＰＣＲ反应体系：２×
ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ（Ｔｉａｎｇｅｎ）２５μＬ，引物各２μＬ，
模板ＤＮＡ３μＬ。扩增程序为９４℃ ＤＮＡ双链预变
性５ｍｉｎ，９４℃变性 ３０ｓ，５５℃退火 ３０ｓ，７２℃延伸
４０ｓ，共３０个循环，最后７２℃延伸１０ｍｉｎ。取１０μＬ
ＰＣＲ扩增产物经０．８％琼脂糖凝胶电泳检测，有特
异明亮条带的ＰＣＲ产物交由上海美吉公司测序，并
提交ＧｅｎＢａｎｋ注册。

系统发育树构建：将所测定的真菌的 ＩＴＳｒＤＮＡ
基因序列与 ＧｅｎＢａｎｋ数据库（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．
ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｂｌａｓｔ／ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ）进行 Ｂｌａｓｔ相似性比较
分析，选取与实验菌株亲缘关系较近的菌株及南极

常见菌株用ＢｉｏＥｄｉｔ软件的多序列比对排列 （Ｃｌｕｓｔ
ａｌｗｍｕｌｔｉｐｌｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ）进行序列比对，采用 Ｍｅｇａ
５．１软件的邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄ）进行系
统发育分析，构建系统发育树。

２　结果

２．１　真菌菌株的分离
从６份极地样品中共分离得到１６８株真菌，据

菌落外部形态及孢子器、孢子梗、孢子等显微特征

（图２），结合真菌鉴定手册，初步判定其种属，根据
菌落特征和孢子结构从中选取１５株差异较为明显
的代表性菌株（表２）做进一步研究。不同基底分离
得到的真菌数目和种类见表３，其中大型海藻腐烂
物（ＭＳ）中分离得到真菌种类和数目最多，可能与此
处营养物质丰富有关。

图２　部分代表菌株显微镜检图（４０×）．Ａ：地丝菌属；Ｂ：假
散囊菌属；Ｃ：青霉菌属；Ｄ：枝孢属

Ｆｉｇ．２．Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓｔｒａｉｎｓｍｉｃｒｏｓｃｏｐｙｆｉｇｕｒｅ（４０×）．Ａ：
Ｇｅｏｍｙｃｅｓ；Ｂ：Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ；Ｃ：Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ；Ｄ：Ｃｌａ
ｄｏｓｐｏｒｉｕｍ

表２　代表性菌株菌落及显微特征
Ｔａｂｌｅ２．Ｃｏｌｏｎｉｅｓａｎｄｍｉｃｒｏｓｃｏｐｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｅｒｅｐｒｅ

ｓｅｎｔａｔｉｖｅｓｔｒａｉｎｓ
菌株 种属名 来源 菌落及显微特征

ＦＳ０３Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ
淡水湖

沉积物

正面白色反面黄色，菌丝有隔，

产节孢子

ＰＵ０１Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍｐｕｌｌｕｌａｎｓ 山顶棕土
菌落边缘菌丝黑色，辐射状，分

生孢子

ＰＵ０５Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍｍ 山顶棕土
青霉状，菌丝有横隔，分生孢子

螺旋排列

ＨＳ０７Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍｍｃｏｍｍｕｎｅ 山脚土样
青霉状，菌丝有横隔，分生孢子

椭圆形

ＨＳ１１Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ 山脚土样
正面黄白色，气生菌丝发达，子

囊果杯状或盘状

ＳＳ０４ Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ 雪层下

腐烂物

菌落浅褐色，菌丝无横隔，分生

孢子梗直立

ＳＳ０８ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
Ｏｎｙｇｅｎａｌｅｓ

雪层下

腐烂物

白色菌落，菌丝无横隔，子囊圆

柱形，有柄

ＳＳ１０ Ｇｅｏｍｙｃｅｓ 雪层下

腐烂物

正面白色，菌落直径小，菌丝无

横隔

ＳＳ１３ Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍｍｃｈｒｙｓｏｇｅｎｕｍ
雪层下

腐烂物

青霉状，菌丝有横隔，分生孢子

球形

ＭＳ０２Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍｍｃｈｒｙｓｏｇｅｎｕｍ
大型海藻

腐烂物

青霉状，菌丝有横隔，分生孢子

椭圆形

ＭＳ０５ Ｂｉｏｎｅｃｔｒｉａ
ｏｃｈｒｏｌｅｕｃａ

大型海藻

腐烂物

菌落白色，稀疏，基质红揭色，子

囊壳散生于不发达的子座上

ＭＳ１７Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ 大型海藻

腐烂物
正面黄白色，菌丝无横隔

ＭＳ１９ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ
ｓｙｄｏｗｉｉ

大型海藻

腐烂物

菌落初白色，渐变为灰绿色，菌

丝有隔膜，分生孢子梗不分枝，

顶端膨大成球状

ＦＷ０４Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍｍｐｏｌｏｎｉｃｕｍ
淡水湖

水样

正面青绿色，分生孢子散布整个

平板

ＦＷ１３ Ｇｅｏｍｙｃｅｓ 淡水湖

水样

正面白色，菌落直径小，孢子卵

圆形
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表３　不同基底分离真菌数量和种类
Ｔａｂｌｅ３．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒａｎｄｓｐｅｃｉｅｓｏｆｆｕｎｇｉｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ

样品名
分离真菌数（株）／
占总数百分比

分离到真菌种类（株）

淡水湖沉积物（ＦＳ） １１／６．５％ ３个属Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ（５）、Ｇｅｏｍｙｃｅｓ（４）、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ（２）
山顶棕土（ＰＵ） １４／８．３％ ３个属 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ（４）、Ｇｅｏｍｙｃｅｓ（５）、Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ（５）
山脚土样（ＨＳ） ２３／１３．７％ ５个属Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ（６）、Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ（５）、Ｇｅｏｍｙｃｅｓ（７）、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ（２）、Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ（３）

雪层下腐烂物（ＳＳ） ３５／２０．８％ ７个属 Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ（１１）、Ｇｅｏｍｙｃｅｓ（６）、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄＯｎｙｇｅｎａｌｅｓ（４）、Ｂｉｏｎｅｃｔｒｉａ（３）、Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ
（９）、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ（１）、Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ（１）

大型海藻腐烂物（ＭＳ） ５８／３４．６％ ８个属 Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ（９）、Ｇｅｏｍｙｃｅｓ（７）、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄＯｎｙｇｅｎａｌｅｓ（４）、Ｂｉｏｎｅｃｔｒｉａ（６）、Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ
（１２）、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ（５）、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ（８）、Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ（７）

淡水湖水样（ＦＷ） ２７／１６．１％ ６个属Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ（６）、Ｇｅｏｍｙｃｅｓ（４）、Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ（５）、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ（３）、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ（３）、Ａｕｒｅｏ
ｂａｓｉｄｉｕｍ（６）

２．２　产胞外酶活性菌株筛选
去掉了菌落形态特征一样的菌株后划线分纯得

到８２株纯培养的菌株做胞外酶活性筛选，结果表
明：在纯培养的８２株真菌中，有５３株产生淀粉酶，
３７株产生蛋白酶，有１２株产生纤维素酶；３株菌同
时产３种酶。淀粉酶、蛋白酶和纤维素酶产生菌分
别占供试菌株的６４．６％、４５．１％、１４．６％。
２．３　阿德雷岛真菌多样性

１５株代表性菌株在ＰＤＡ平板上培养１周后，提
取基因组进行 ＩＴＳ１５．８ＳｒＲＮＡＩＴＳ２序列扩增，获得
长度约为６５０ｂｐＩＴＳ序列，将之提交ＧｅｎＢａｎｋ注册，
获得注册号分别为：ＪＸ１３９７００、ＪＸ１３９７０１、ＪＸ１３９７０２、
ＪＸ１３９７０３、ＪＸ１３９７０４、ＪＸ１３９７０５、ＪＸ１３９７０６、ＪＸ１３９７０７、
ＪＸ１３９７０８、ＪＸ１３９７０９、ＪＸ１３９７１０、ＪＸ６７５０４６、ＪＸ６７５０４７、
ＪＸ６７５０４８、ＪＸ６７５０４９。通过系统发育分析，将它们鉴
定到属，结果显示（图３）它们分属于４个纲，８个
属，分别为：锤舌菌纲（Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）中的假散囊菌
属（Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ）、地丝菌属（Ｇｅｏｍｙｃｅｓ）以及 ｕｎ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄＯｎｙｇｅｎａｌｅｓ，粪壳菌纲（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）中
的生赤壳属（Ｂｉｏｎｅｃｔｒｉａ），散囊菌纲（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）
中的青霉属（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）和曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ），座
囊菌纲（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ）中的枝孢属（Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉ
ｕｍ）和出芽短梗霉属（Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ）。１５株代表菌
株中，青霉属５株，假散囊菌属、地丝菌属和枝孢属
各２株，生赤壳属、曲霉属、出芽短梗霉属和 ｕｎｃｌａｓ
ｓｉｆｉｅｄＯｎｙｇｅｎａｌｅｓ各 １株，该结果表明南极地区具有
丰富的真菌物种多样性。

３　讨论

南极真菌的分布与其所处的基底环境密切相

关，比如土壤、岩石、海鸟羽毛粪便堆积物、植被等基

底的不同会有一定的真菌多样性差异［１７］。本研究

对南极阿德雷岛６个不同基底采样点的真菌进行了
分离培养，并根据真菌ＩＴＳ１５．８ＳｒＲＮＡＩＴＳ２序列对
代表菌株进行分子生物学分类鉴定，结果表明，六种

基底中都有真菌分布，但是大型海藻腐烂物样品中

分离得到的真菌种类和数量最多，占所分离菌株总

数的３４．６％，可能是因为企鹅粪便和海藻残骸为该
地区真菌的生长繁殖提供了丰富的营养物质［１８］。

Ａｒｅｎｚ（２０１１）等人［８］采用分离培养的方法对比

分析了南极干谷（ＤｒｙＶａｌｌｅｙｓ）、罗斯海（ＲｏｓｓＳｅａ）地
区和南极半岛（ＡｎｔａｒｃｔｉｃＰｅｎｉｎｓｕｌａ）三个南极无冰区
土壤中真菌的多样性，发现南极半岛真菌种类和数

量远远多于干谷和罗斯海地区，这是因为相对于干

谷和罗斯海地区南极半岛土壤中有机物更为丰富，

且该地区广泛受到人类活动的影响。他们共鉴定出

２０多个属真菌，除生赤壳属真菌之外，基本涵盖本
研究鉴定的所有种属，生赤壳属真菌作为一种内生

真菌在土壤中很难分离，本研究从南极苔藓和海藻

腐烂物中首次分离得到该属真菌。在对罗斯海地区

早期南极探险家所建木屋及其周边环境中真菌的研

究中，Ａｒｅｎｚ（２００６）［１２］采取分离培养鉴定和提取总
样品基因组，采用ＤＧＧＥ的方法分析多样性两种方
法同时进行，结果ＤＧＧＥ分析比分离培养多鉴定出
３９．４％的种属，而且有４种 ＩＴＳ相似度小于５０％的
类群；Ｂｒｉｄｇｅ（２００９）等人［７］对取自南极 ＭａｒｓＯａｓｉｓ
地区的土壤样品直接提取 ＤＮＡ进行 ＩＴＳ１５．８Ｓｒ
ＲＮＡＩＴＳ２扩增，鉴定出６０多个种属的真菌，其中许
多序列都是未鉴定过的或环境样，此种方法更能反

映土壤真菌多样性，在较大范围真菌系统调查

中值得借鉴。Ｂａｕｂｌｉｓ等人［１９］专门研究了南极干谷
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图３　南极真菌系统进化树．使用ＮＪ法建树，各分支上的数值为经１０００次ｂｏｏｔｓｔｒａｐ后的置信度值，“”代表遗传距离，黑体
为１５株代表菌株，括号里面是ＧｅｎＢａｎｋ登录号

Ｆｉｇ．３．ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆＡｎｔａｒｃｔｉｃｆｕｎｇｉ．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓａｔｔｈｅｎｏｄｅｓｉｎｄｉｃａｔｅｔｈｅｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓｂａｓｅｄｏｎｎｅｉｇｈｂｏｕｒｊｏｉｎｉｎｇａｎａｌｙｓｅｓ
ｏｆ１０００ｄａｔａｓｅｔｓ，“”ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ，１５ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓｔｒａｉｎｓｂｒａｃｋｅｔｓａｒｅｉｎｔｈｅｂｌａｃｋｂｏｄｙ，ｂｒａｃｋｅｔｓａｒｅ
ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ

地区的真菌多样性，分离得到了酵母和丝状真菌的

不少类别，丝状真菌中有青霉、曲霉、枝孢属和出芽

短梗霉等真菌种属，酵母菌中有隐球酵母、假丝酵母

和红酵母等。之前已有学者指出隐球菌 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃ
ｃｕｓｖｉｓｈｎｉａｃｉｉ是南极干谷地区的土著种，具有耐寒的
适应特性［２０２１］。在本研究中没有鉴定到酵母菌，可

能是因为采取的样品在转运的过程中因温度的改变

或物质消耗使嗜冷真菌和部分耐冷真菌损失，也可

能是因为在培养过程中，该类真菌因生长缓慢很难

与其他真菌竞争而丧失了其多样性，在今后的研究

中会采用更加多样的方法和更有针对性的方法来筛

选稀有真菌。
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中国极地微生物学家对南极不同地域不同时段

真菌多样性的研究也取得了一定的成果。陈皓文

（２００１）［２２］和吴宝铃（１９９８）［２３］等人系统研究了菲尔
德斯半岛地区微生物主要类别，分离到的丝状真菌

包括青霉菌、金孢霉、曲霉和枝孢霉等，孙华忠［２４］在

乔治王岛采取的样品中分离到８个属的真菌，包括
青霉、曲霉、枝孢霉、散囊菌、布鲁迪帚霉、梅林瓶霉、

金孢霉和大毛霉，由于采用的是传统形态学鉴定，与

本研究所得到的并不完全一致，也可能是因为采样

的季节特征、样品处理和培养方法不同导致真菌多

样性的一定差异，但分离到的主要类群差别不大。

将上述文献所包含的南极真菌种类列于表４，
可见在南极半岛上青霉、枝孢霉和地丝菌是主要类

群，在诸多研究中都分离得到；在罗斯海地区和干谷

地区，由于其更为恶劣的气候环境，导致真菌多样性

不如南极半岛丰富，以能适应极端环境的隐球菌、

Ｃｒｙｐｔｏｅｎｄｏｌｉｔｈｉｃ、Ｃａｄｏｐｈｏｒａ居多。
在南极大陆上，真菌扮演着多种生态角色，他们

与地衣共生，成为南极很多地区独有的生物群落，此

外植物病原菌和内生真菌也有报道［２５］。最重要的

是，作为分解者南极真菌在南极生态系统碳氮循环

中发挥着重要作用，如可降解纤维素或木质素的菌

株［２６］。在本研究中，共筛选得到８２株产低温酶的
菌株，其中有１２株产纤维素酶，占供试菌株的

表４　南极真菌种类及分布
Ｔａｂｌｅ４．ＴｈｅｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＡｎｔａｒｃｔｉｃｆｕｎｇｉ

样品所在地区

和来源
主要真菌种类 文献

菲尔德斯

半岛土壤

青霉菌、枝孢霉、金孢霉、

曲霉、散子囊菌，其中以

青霉菌和枝孢霉为多

陈皓文等（１９９８）
曾胤新等（１９９９）
肖昌松等（１９９４）
吴宝铃 （１９９８）

南极乔治

王岛

青霉、曲霉、枝孢霉、散囊

菌、布鲁迪帚霉、梅林瓶

霉、金孢霉和大毛霉

孙华忠（１９９１）

南极半岛

土壤

地丝 菌、Ｏｎｙｇｅｎａｌｅｓ、曲
霉、假散囊菌、枝孢属、

Ｃａｄｏｐｈｏｒａ、Ｔｈｅｌｅｂｏｌａｃｅａｅ等
ＡｒｅｎｚＢＥ，ｅｔａｌ．（２０１１）

罗斯海

地区

Ｃｈａｕｎｏｐｙｃｎｉｓ、地 丝 菌、
Ｏｎｙｇｅｎａｌｅｓ、隐球菌、红酵
母、Ｃａｄｏｐｈｏｒａ、枝孢菌等

ＡｒｅｎｚＢＥ，ｅｔａｌ．（２０１１）
ＡｒｅｎｚＢＥ，ｅｔａｌ．（２００６）
ＨｅｌｄＢＷ，ｅｔａｌ．（２００７）
ＢｌａｎｃｈｅｔｔｅＲＡ，ｅｔａｌ．（２００４）

干谷地区

隐球菌、Ｃｒｙｐｔｏｅｎｄｏｌｉｔｈｉｃ、
Ｔｈｅｌｅｂｏｌａｃｅａｅ、Ｃｈａｕｎｏｐｙｃ
ｎｉｓ、Ｌｅｕｃｏｓｐｏｒｉｄｉｅｌｌａ等

ＡｒｅｎｚＢＥ，ｅｔａｌ．（２０１１）
ＳｅｌｂｍａｎｎＬ，ｅｔａｌ．（２００５）
ＲｕｉｓｉＳ，ｅｔａｌ．（２００７）
ＢａｕｂｌｉｓＪＡ，ｅｔａｌ．（１９９１）

Ｗｉｎｄｍｉｌｌ
群岛土壤、

苔藓、地衣

样品

Ｍｙｃｅｌｉａｓｔｅｒｉｌｉａ、青霉、金
孢霉、Ｔｈｅｌｅｂｏｌｕｓｍｉｃｒｏｓ
ｐｏｒｕｓ等

ＡｚｍｉＯＲａｎｄＳｅｐｐｅｌｔ
ＲＤ（１９９８）

ＭａｒｓＯａｓｉｓ
地区土壤

壶菌、枝孢霉、Ｔｅｔｒａｃｌａｄｉ
ｕｍ、Ａｒｒｈｅｎｉａ、Ｏｍｐｈａｌｉｎａ等

ＢｒｉｄｇｅＰＤａｎｄＮｅｗｓｈａｍ
ＫＫ（２００９）

阿德雷岛
假散囊菌属、地丝菌属、

青霉属、枝孢属
本研究

１４．６％，这些酶的特性和降解机制需要进一步的研
究。本研究为评估南极微生物资源应用潜力积累了

资源。
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