
第３６卷　第１０期 海　　洋　　学　　报 Ｖｏｌ．３６，Ｎｏ．１０

２０１４年１０月 ＡＣＴＡＯＣＥＡＮＯＬＯＧＩＣＡＳＩＮＩＣＡ Ｏｃｔｏｂｅｒ２０１４

丁慧，王能飞，臧家业，等．北极黄河站地区不同基底中真菌的分离培养及初步鉴定［Ｊ］．海洋学报，２０１４，３６（１０）：１２４—１３０，ｄｏｉ：

１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．０２５３４１９３．２０１４．１０．０１３

ＤｉｎｇＨｕｉ，ＷａｎｇＮｅｎｇｆｅｉ，ＺａｎｇＪｉａｙｅ，ｅｔａｌ．ＩｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｆｕｎｇｉｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｂｓｔｒａｔｅｆｒｏｍｔｈｅＡｒｃｔｉｃＹｅｌｌｏｗ

ＲｉｖｅｒＳｔａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡｃｔａＯｃｅａｎｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ），２０１４，３６（１０）：１２４—１３０，ｄｏｉ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．０２５３４１９３．２０１４．１０．０１３

北极黄河站地区不同基底中真菌的分离

培养及初步鉴定

丁慧１，２，王能飞２，臧家业２，杨晓１，２，冉祥滨２，张波涛１

（１．青岛大学 化学科学与工程学院，山东 青岛２６００７１；２．国家海洋局 第一海洋研究所 国家海洋局海洋生物活性物质

重点实验室，山东 青岛２６６０６１）

收稿日期：２０１４０２１０；修订日期：２０１４０４２６。

基金项目：南北极环境综合考察与评估专项（ＣＨＩＮＡＲＥ－２０１３－０２－０１，ＣＨＩＮＡＲＥ－２０１３－０１－０６，ＣＨＩＮＡＲＥ－２０１３－０４－０１－０７）。

作者简介：丁慧（１９９１—），女，山东省胶南市人，主要从事微生物制药研究。Ｅｍａｉｌ：ｄｉｎｇｈｕｉ４３２１＠１２６．ｃｏｍ

通信作者：王能飞。Ｅｍａｉｌ：ｗａｎｇｎｅｎｇｆｅｉ＠ｆｉｏ．ｏｒｇ．ｃｎ

摘要：为了探索北极陆域真菌的多样性，进一步揭示其生态学角色，本研究对中国第５次北极科学考

察采集自黄河站区附近的２４份样品进行了真菌的分离培养及鉴定，样品涂布划线后共分离得到６０

株真菌，其中腐殖质样品中分离到的真菌种类和数量最多；对选取的２８株代表菌株进行了真菌ＩＴＳ

区序列鉴定，结果表明它们分属于４个纲，１２个属，分别为散囊菌纲、粪壳菌纲、座囊菌纲和微藻菌纲，

其中地丝霉属为优势类群。该结果表明北极地区具有丰富的真菌物种多样性。通过对代表土壤理化

性质的测定，探究了真菌多样性和土壤理化参数的相关性，其中有机碳氮及可溶性营养盐含量是影响

北极土壤真菌多样性的重要指标。
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１　引言

常年低温，结冰期长，冰水反复冻融，年降水少，

强风，强辐射是极地典型的气候特征。能够适应这种

极端环境的微生物成为极地地区的主要生物类群。

极地微生物在长期进化过程中，形成了能适应极端环

境的独特遗传进化特征和生物代谢途径［１］。极地微

生物资源的开发和利用已经成为国际极端微生物学

的热点之一，研究多集中在极地嗜冷细菌［２］和功能放

线菌的开发与利用［３］，而对于极地真菌的研究报道相

对较少［４］。

北极区域的微生物多样性研究主要集中在海水－

冰这一生态系统中［５—７］，对冰川和湖泊中的微生物多样

性研究也有报道［８—９］。相比之下，对北极区域土壤微生

物的研究较少，对土壤真菌这一特定群落的研究更少。

Ｍａ等
［１０］对格陵兰ＧＩＳＰ２冰芯的中的真菌多样性做了

研究。ＧｕｎｄｅＣｉｍｅｒｍａｎ等
［１１］对北极海冰真菌进行了

分离纯化及多样性分析。Ｍｉｔｅｖａ等
［１２］对不同冰期（温

和期、冷期、温暖期）格陵兰冰芯中的微生物研究证明

冰芯中微生物的结构在一定程度上能反映古气候特

征。Ｓｉｎｇｈ等
［１３］调查了斯匹次卑尔根 （Ｓｐｉｔｓｂｅｒｇｅｎ）群

岛的新奥尔松（Ｎｙ?ｌｅｓｕｎｄ）地区土壤中真菌种类和分

布情况，并发现了新菌种。ＧａｗａｓＳａｋｈａｌｋａｒ等
［１４］对北

极苔藓植物及黏附土壤中的真菌分离鉴定，并对其产

淀粉酶、纤维素酶果胶酶等的产酶情况做了研究。

Ｗａｌｌｅｎｓｔｅｉｎ
［１５］的研究表明，同细菌群落一样，北极土壤



真菌的群落和多样性呈现季节性变化。这些研究多集

中于各自国家的考察站附近，对于中国北极黄河科考

站周围真菌的系统调查研究不多，只有那广水等［１６］和

许丹等［１７］对站区附近真菌多样性及产酶活性的报道。

极地地区是全球生态环境最为脆弱的地区，近年来随

着全球气温变暖和人类在极地区域活动的增加，对极

地生态环境产生了影响，了解北极科考站周围真菌多

样性，对这些地区的生命活动进行持续的数据积累和

系统研究十分必要。

中国北极黄河科学考察站，位于７８°５５′Ｎ、１１°５６′

Ｅ的挪威斯匹次卑尔根群岛新奥尔松地区王湾西岸。

该地区最冷为２月份，平均气温约－１４℃，最暖７月

份，平均气温约５℃，年平均气温约为－５．８℃，年平均

降水量约４００ｍｍ。黄河站周围多苔原和湿地，生长

的低等植物主要为苔藓和地衣，高等植物比较少，如

发草及少数廖科植物，是研究高纬度北极微生物的理

想场所。本研究利用中国第５次北极科学考察期间

采集的样品为研究对象，系统分析了该地区不同基底

中真菌的种类、数量组成等，并结合土壤理化性质对

真菌群落菌落多样性和土壤理化指标的相关性进行

了分析，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，以期为进一步了解、开

发、利用该地区微生物资源和阐明极地真菌生态学意

义提供依据。

２　材料与方法

２．１　样品来源

研究样品来源于中国第５次北极科学考察所取

得的黄河站附近部分样品，土壤样品采用无菌铲取表

层大约０～５ｃｍ深度的土样，装入无菌密封样品袋

中，低温条件下运送回国，于４℃低温冰箱中保存备

用，２４份样品具体采样时间和站位描述见表１。

表１　样品采集站位

犜犪犫．１　犛犪犿狆犾犲犮狅犾犾犲犮狋犻狅狀狊狋犪狋犻狅狀狊

站位标记 纬度 经度 采集时间

站位（１） ７８°５８′０９″Ｎ １２°０２′１１″Ｅ ２０１２０７０７

站位（２） ７８°５７′４６″Ｎ １２°０３′０５″Ｅ ２０１２０７０７

站位（３） ７８°５８′０１″Ｎ １２°００′４９″Ｅ ２０１２０７０７

站位（４） ７８°５７′５８″Ｎ １２°０３′１２″Ｅ ２０１２０７０７

站位（５） ７８°５８′０７″Ｎ １２°０１′０８″Ｅ ２０１２０７０７

站位（６） ７８°５７′４４″Ｎ １２°０２′４６″Ｅ ２０１２０７０７

站位（７） ７８°５３′２８″Ｎ １２°０４′３７″Ｅ ２０１２０７０７

站位（８） ７８°５３′０７″Ｎ １２°１３′４９″Ｅ ２０１２０７０７

续表１

站位标记 纬度 经度 采集时间

站位（９） ７８°５３′２８″Ｎ １２°１１′０４″Ｅ ２０１２０７０７

站位（１０） ７８°５３′４６″Ｎ １２°０８′５７″Ｅ ２０１２０７０７

站位（１１） ７８°５４′３１″Ｎ １２°０２′０９″Ｅ ２０１２０７０７

站位（１２） ７８°５４′０５″Ｎ １２°０６′２４″Ｅ ２０１２０７０７

站位（１３） ７８°５６′１１″Ｎ １１°４９′１８″Ｅ ２０１２０７０７

站位（１４） ７８°５５′５２″Ｎ １１°４８′２９″Ｅ ２０１２０７０７

站位（１５） ７８°５６′５７″Ｎ １１°４２′０４″Ｅ ２０１２０７０７

站位（１６） ７８°５６′５１″Ｎ １１°４３′１３″Ｅ ２０１２０７０７

站位（１７） ７８°５６′１０″Ｎ １１°４８′５０″Ｅ ２０１２０７０７

站位（１８） ７８°５６′０４″Ｎ １１°５０′３２″Ｅ ２０１２０７０７

站位（１９） ７８°５６′４０″Ｎ １１°４９＇１４″Ｅ ２０１２０７０７

站位（２０） ７８°５７′５７″Ｎ １１°３９′１１″Ｅ ２０１２０７０７

站位（Ｐ） ７８°５６′４７″Ｎ １１°４９′０８″Ｅ ２０１２０７１４

站位（Ｌ） ７８°５６′４０″Ｎ １１°４９′４４″Ｅ ２０１２０７１４

站位（Ｓ） ７８°５６′５２″Ｎ １１°４７′３０″Ｅ ２０１２０７１４

站位（Ｆ） ７８°５６′４８″Ｎ １１°４８′４８″Ｅ ２０１２０７１４

２２　培养基

马铃薯葡萄糖琼脂培养基（ＰＤＡ）：土豆２００ｇ，葡

萄糖１０ｇ，琼脂１７ｇ，去离子水１０００ｍＬ，ｐＨ自然，

１１５℃高压湿热灭菌３０ｍｉｎ，用于涂布和划线。

２．３　真菌分离纯化培养及保种

分别称取１ｇ左右样品，加入到１０ｍＬ无菌水中，

震荡混匀后静置于１２℃培养箱中过夜后，将样品悬液

做梯度稀释，稀释为１０－１、１０－２、１０－３和１０－４。将１０－３

和１０－４２个梯度分别取１００μＬ涂布于ＰＤＡ固体培养

基上，每个样品做３个平行，将平板放于１２℃培养箱中

倒置培养。培养约１～２周后，待培养基长出真菌菌

落，根据菌落形态、所产色素颜色、干燥性等特征，挑取

形态差异较大的真菌将其及时转移至相应的新鲜ＰＤＡ

培养基上划线分离纯化。为了得到纯菌落，分离纯化

步骤至少进行３次，纯化后的单菌落，分别在４℃下用

相应ＰＤＡ斜面和－８０℃下用２５％甘油保种。

２．４　菌株的统计计数及菌落形态观察

统计计数：平板涂布后，从第７天开始统计每个

样品长出真菌的数目及菌落形态特征做好记录，直到

统计的数目不再发生变化。

菌落形态观察：将平板划线纯化后的菌株接种在

新鲜ＰＤＡ平板上，于１２℃倒置培养１～２周，观察记

录菌落形态及生长速度，主要包括包括菌落大小（菌

５２１１０期　丁慧等：北极黄河站地区不同基底中真菌的分离培养及初步鉴定



落直径大小、边缘是否规整）、菌落颜色（培养基正反

面颜色，边缘和中心颜色）、菌落整体隆起形态（丝线

状、树根状、绒毛状、地毯状等）和菌丝形态（疏松或紧

密、放射状或同心轮纹、裂片状、有无水珠渗出等）。

２．５　南极真菌系统发育分析

２５１　真菌总ＤＮＡ的提取

将平板划线纯化后的真菌培养一段时间后，用接

种环刮取新鲜菌丝约５０ｍｇ，于研钵中液氮研磨充

分，采用真菌ＤＮＡ小剂量快速提取试剂盒（Ｏｍｅｇａ

公司），按照使用说明中的操作手册进行真菌总ＤＮＡ

提取。取５μＬ总ＤＮＡ用质量分数为１％的琼脂糖

凝胶电泳检测，提取成功的ＤＮＡ于－２０℃冰箱中保

存备用。

２５２　真菌ＩＴＳ区ＰＣＲ扩增

引物序列ＩＴＳ１∶５′－ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴ

ＧＣＧＧ－３′和ＩＴＳ４：５′－ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴ

ＧＣ －３′
［１８］（引物由上海美吉生物公司合成），对真菌

总ＤＮＡ进行ＩＴＳ区扩增。ＰＣＲ扩增体系为５０μＬ∶

２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ（康为世纪）２５μＬ，引物各２

μＬ，模板 ＤＮＡ５μＬ，重蒸水１６μＬ。扩增程序为：

９４℃预变性５ｍｉｎ，９４℃变性３０ｓ，５６℃退火３０ｓ，

７２℃延伸１ｍｉｎ，共３５个循环，最后７２℃延伸１０

ｍｉｎ；取５μＬＰＣＲ扩增产物经质量分数为１％的琼脂

糖凝胶电泳检测，４℃保存，之后统一送至中科院海洋

所测序。

２５３　系统发育树的构建

将测序后的真菌ＩＴＳｒＤＮＡ序列登录ＧｅｎＢａｎｋ

数据库进行Ｂｌａｓｔ对比，与ＮＣＢＩ上已有序列进行相

似性比较分析，选取与实验菌株同源性相近的菌株用

ＢｉｏＥｄｉｔ软件的多序列比对排列（Ｃｌｕｓｔａｌｗｍｕｌｔｉｐｌｅａ

ｌｉｇｎｍｅｎｔ）进行序列比对，采用 Ｍｅｇａ５．１软件的邻接

法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄ）进行系统发育分析并构

建系统发育树。

２．６　土壤理化性质分析

选取有代表性的４份样品，对基本的土壤理化性

质：含水率、ｐＨ、有机碳、有机氮、可溶出性营养盐（硅

盐、磷盐、氮盐）进行测定。其中土壤含水率的测定用

烘干法；ｐＨ 测定参照国标（ＮＹ／Ｔ１３７７－２００７）采用

电位法用酸度计测定（水土比为２．５∶１）；有机碳氮含

量的测定采用元素分析仪（ＥＡ３０００）；可溶性营养盐

的测定（水土比为５∶１）采用全自动连续流动分析仪

（ＱｕＡＡｔｒｏ）。每个样品重复３次，测量结果取平均

值［１９］。

３　结果

３１　菌株的分离纯化与形态观察

通过涂布及平板划线培养，从２４份样品中共分

离获得６０株真菌，由肉眼观察培养基中菌落形态可

知分离出的北极真菌表面形态不一，主要有绒毛状，

同心轮状，棉絮状，还有的呈现发射状；菌落的颜色多

样，有白色、黑色、棕色等；部分菌落在生长后期菌体

形成孢子层渗出水珠，代表菌落的形态见图１所示。

不同基底分离得到的真菌数目和形态特征见表

２，根据菌落形态观察，从每份样品中选取形态颜色大

小等特征差异较为明显的真菌做进一步进行分子鉴

定，总计测序２８株真菌。

表２　样品中分离出的真菌数量及种类

犜犪犫．２　犜犺犲狀狌犿犫犲狉犪狀犱狊狆犲犮犻犲狊狅犳犳狌狀犵犻犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋狊犪犿狆犾犲狊

样品来源
菌株数目／

株
菌株种属类别

站位（１） １ １个属犞犲狉狋犻犮犻犾犾犻狌犿（１）

站位（２） ０ ０

站位（３） ２ １个属犗狀狔犵犲狀犪犾犲狊（２）

站位（４） ２ ２个属犌犲狅犿狔犮犲狊（１）、犘犺犻犪犾狅犮犲狆犺犪犾犪（１）

站位（５） ２ １个属犘犲狀犻犮犻犾犾犻狌犿犫犻狅狌狉犵犲犻犪狀狌犿（２）

站位（６） ６ ２个属犆犾犪犱狅狊狆狅狉犻狌犿（４）、犌犲狅犿狔犮犲狊（２）

站位（７） １ １个属犖犲狅狀犲犮狋狉犻犪（１）

站位（８） １ １个属犌犲狅犿狔犮犲狊（１）

站位（９） ３ １个属犌犲狅犿狔犮犲狊（３）

站位（１０） ６
３个属犌犲狅犿狔犮犲狊（３）、犕狔狓狅狋狉犻犮犺犪犮犲犪犲（１）、

犘犲狀犻犮犻犾犾犻狌犿狊狑犻犲犮犻犮犽犻犻（２）

站位（１１） ２ １个属犌犲狅犿狔犮犲狊（２）

站位（１２） ７
３个属 犖犲狅狀犲犮狋狉犻犪（２）、犌犲狅犿狔犮犲狊（４）、犕狔狓

狅狋狉犻犮犺犪犮犲犪犲（１）

站位（１３） ２ １个属犌犲狅犿狔犮犲狊（２）

站位（１４） ３ ２２个属犖犲狅狀犲犮狋狉犻犪（１）、犌犲狅犿狔犮犲狊（２）

站位（１５） ４ １个属犕狅狉狋犻犲狉犲犾犾犪（４）

站位（１６） ０ ０

站位（１７） １ １个属犌犲狅犿狔犮犲狊（１）

站位（１８） １ １个属犌犲狅犿狔犮犲狊（１）

站位（１９） ０ ０

站位（２０） ４ １个属犕狅狉狋犻犲狉犲犾犾犪（４）

站位（Ｐ） ６
４个属犜犲狋狉犪犮犾犪犱犻狌犿（１）、犘犺狅犿犪（１）、犃狊犮狅

犿狔犮犲狋犲（１）、犕狅狉狋犻犲狉犲犾犾犪（３）

站位（Ｌ） １ １个属犕狅狉狋犻犲狉犲犾犾犪（１）

站位（Ｓ） ２ ２个属犕狅狉狋犻犲狉犲犾犾犪（１）、犌犲狅犿狔犮犲狊（１）

站位（犉） ３ １个属犕狅狉狋犻犲狉犲犾犾犪（３）

　　注：属名之后括号内数字为平板涂布后真菌菌落数量。
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图１　部分代表真菌菌株的菌落形态

Ｆｉｇ．１　Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｏｆｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｉｓｏｌａｔｅｄｆｕｎｇａｌｓｔｒａｉｎｓ

３．２　基因序列测定及系统进化分析

通过进行ＩＴＳｒＤＮＡ的ＰＣＲ反应，扩增出的基

因平均片段大约为６５０ｂｐ，将这２８株真菌的ＩＴＳｒＤ

ＮＡ序列测序结果登录到ＧｅｎＢａｎｋ数据库进行Ｂｌａｓｔ

对比，与ＮＣＢＩ上已有序列进行相似性比较分析，选

取同源性最近的菌株用于系统进化树的构建，系统进

化树如图２所示。

３．３　土壤理化性质测定结果

选取有代表性的４份样品，对基本的土壤理化性

质：含水率、ｐＨ、有机碳、有机氮、可溶出性营养盐（硅

盐、磷盐、氮盐）进行了测定，结果如表４所示，从表中

数据可知，各项理化性质指标存在一定程度的差异。

土壤含水率基本都在１０％～２０％之间，只有Ｓ岛蓼科

根际土的含水率比较高为５９．９６％；ｐＨ酸碱性不一，

在６．５～８．５之间波动；有机碳氮的含量大都比较低，

其中Ｓ岛蓼科根际土的含量相对其他样品要高出许

多；可溶出态营养盐含量也比较少。总体而言，该地

区土壤中营养成分比较贫瘠。

表４　不同地区样品理化性质

犜犪犫４　犅犪狊犻犮狆犺狔狊犻犮狅犮犺犲犿犻犮犪犾狆狉狅狆犲狉狋犻犲狊狅犳狊犪犿狆犾犲狊犪狋犱犻犳犳犲狉犲狀狋狊犻狋犲狊

样品站位 含水率／％ ｐＨ
有机碳

／％

有机氮

／％

土壤中可溶出态营养盐

Ｓｉ溶出量

／ｍｇ·ｇ－１

ＰＯ４Ｐ溶出量

／ｍｇ·ｇ－１

Ｎ溶出量

／ｍｇ·ｇ－１

站位（Ｓ） １０．３１ ８．３１ ０．０１４ ０．３４５ ３．９１２ ０．０３７ １１．４８１

站位（Ｆ） １６．１５ ８．２６ ０．０１４ ０．２４１ ６．４８６ 未检出 ９．８３６

站位（Ｌ） ５９．９６ ６．５０ ０．９５１ ９．３７５ ２．９７０ ３．３７３ ２３．１２７

站位（Ｐ） １３．４３ ７．９５ ０．０９５ １．３５０ ２．７６７ ０．４８７ １９．０８９

　　注：站位（Ｓ）为Ｓ岛北极柳下土，站位（Ｆ）为Ｓ岛发草下土，站位（Ｌ）为Ｓ岛蓼科植物根际土，站位（Ｐ）为Ｓ岛坡顶砂土。
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图２　根据真菌ＩＴＳ基因序列构建菌株系统进化树。进化距离的计算采用Ｋｉｍｕｒａ双参数计算模型；树的拓扑形状采用

ｎｅｉｇｈｂｏｕｒｊｏｉｎｉｎｇ方法构建；分枝上的数字为１０００次ｂｏｏｔｓｔｒａｐ分析所得的值；线段０．０５代表０．０５进化距离；括号内数字

为序列的登录号；粗体字为本研究中得到的序列

Ｆｉｇ．２　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｓｏｆｆｕｎｇｉＩＴＳｓｅｑｕｅｎｃｅｓ．Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓａｔｔｈｅｎｏｄｅｓｉｎｄｉｃａｔｅｔｈｅｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓｂａｓｅｄｏｎｎｅｉｇｈｂｏｕｒ

ｊｏｉｎｉｎｇａｎａｌｙｓｅｓｏｆ１０００ｄａｔａｓｅｔｓ，ｂｒａｃｋｅｔｓａｒｅＧｅｎＢａｎＫａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｕｍｂｅｒ
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４　讨论

北极不同基质所处的生态环境大都不同，导致真

菌的数目和种类也有所差异。本研究对北极黄河站

区附近的不同基底采样点的真菌进行了分离培养，对

菌落在固体培养基上的形态进行了描述，并根据ＩＴＳ

区基因序列对菌株进行了分子生物学鉴定。本研究

结果表明，北极不同基质中大部分都有可培养真菌的

分布，北极地区的真菌已经适应了当地残酷的生存

环境。

新奥尔松地区气候季节性差异比较大，周围多苔

原和湿地，生长的动植物种类比较简单，是研究高纬

度北极微生物的理想场所，法国、印度、英国等国家都

在此建立考察站。现有的对北极真菌的报道，Ｓｉｎｇｈ

等［１３］从斯匹次卑尔根群岛的新奥尔松地区土壤中分

离出３０株真菌，研究显示真菌的数量０．５×１０４～

２．０×１０５ｇ
－１。通过形态学分类及序列分析鉴定为

１８个属的１９个物种，被孢霉属犕狅狉狋犻犲狉犲犾犾犪占主导地

位，其中４株为首次分离自北极土壤的真菌。Ｇａｗａｓ

Ｓａｋｈａｌｋａｒ和Ｓｉｎｇｈ
［１４］从北极苔藓植物及粘附土壤中

分离出４６株微真菌，分属于１２个属的２０个种，其中

７株为新发现的种，并对其产淀粉酶、纤维素酶、果胶

酶等的产酶情况做了研究。许丹等［１７］采用多种培养

基对新奥尔松地区土壤的真菌进行分离纯化，获得真

菌６５株，１８ＳｒＤＮＡ序列的系统发育多样性表明，６５

株真菌多样性较高，分属２５个属，其中数量上最多的

是青霉属犘犲狀犻犮犻犾犾犻狌犿，其次为丛赤壳属犖犲犮狋狉犻犪和节

枝孢属犃狉狋犻犮狌犾狅狊狆狅狉犪，并筛选出β－葡萄糖苷酶活性

菌株２８株。那广水等
［１６］从北极黄河站２００６年考察

采集土壤样本中共分离出１４株真菌，对菌株进行了

抗菌、抗肿瘤活性菌株的筛选，但是未对其进行种属

鉴定。上述研究报道表明，北极地区具有较高的真菌

多样性，并且菌株具有潜在多种酶活表现。

本研究从２４份不同基质的样品中共分离培养得

到６０株真菌，通过ＩＴＳｒＤＮＡ序列分析表明它们分

属于４个纲，１２个属，分别为散囊菌纲、粪壳菌纲、座

囊菌纲和微藻菌纲。结果显示该地区的优势类群为

地丝霉属 犌犲狅犿狔犮犲狊，共２３株，占菌株总数目的

３８．３３％，分布于１２个站位；其次为被孢霉属 犕狅狉

狋犻犲狉犲犾犾犪，共１５株，占菌株总数目的２５．００％，分布于５

个站位，本研究的结果和上述文献存在一定的差异，

这可能与采样地点、培养方法等不同有关，但是主要

的真菌类群基本是一致的。本研究丰富了对黄河站

附近地区陆域真菌多样性和优势菌群的认识。

此外，对南北极的微生物研究中，有研究者发现

两极地区有许多相同或者相近的微生物资源［２０］。我

们的实验发现，许多经测序的代表真菌菌株与来源于

南极土壤中的参比菌株具有很高的相似性，有的可达

１００％，也在一定程度上论证了南北极微生物的部分

同源性。

土壤理化性质的差异会影响微生物群落的多样

性，文章通过对代表样品的主要土壤理化性质的测

定，结合不同样品中真菌分布的种类和数目来分析真

菌多样性和土壤理化指标的相关性。测定结果表明

各项理化性质指标对真菌的多样性都有一定程度的

影响，在土壤ｐＨ接近中性的条件下，有机碳氮及可

溶性营养盐含量越高，可培养性真菌的分布越广。对

于土壤理化性质与整个微生物群落多样性的相关性

还需要结合不依赖培养的分子生物学方法如高通量

测序技术进行深入分析。

在极地地区，真菌是重要的初级生产者之一，在

生态系统中发挥着重要的作用。相对于极地陆域细

菌，目前对于极地真菌的研究较少，本文对中国北极

黄河站附近２４个站位的样品中可培养真菌的多样性

以及典型代表土壤理化性质做了初步探究，为进一步

了解该地区的微生物多样性以及深入探求土壤理化

指标对生物多样性的响应机理提供了参考。
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