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摘要：概述原核生物及其分类，细菌域和古菌域主要成员构成状况，海洋原核生物的主要类别、属群组成及海

洋细菌和海洋古菌的组成。
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Abstrat: Prokaryotes and their classification, outline of constructional states of most members of 
bacterial and archaeal domains, compositions of marine bactera and marine archaea, main and 
common species, genu ses of marine prokaryotes are briefly introduced. 
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在亿万年的空间变化中，各种生物经历自身的

遗传、变异与选择，最终形成了当今多样性的生物世

界。原核生物尽管相对低等，简单，但始终是生物世

界中的重要成员 。人们对它们的认识，包括其地位，

属群和分类等并不容易 ，在历经几百年研究后才形

成了今日的格局 。海洋作为地球空间的最大组成部

分，人们迄今对其中的原核生物知之甚少。原核生

物的研究，不仅对认识生物历史和发展有重要的作

用，而且对相关知识的开发与利用也具有广阔前

景。本文就原核生物分类及海洋原核生物组成作一

概述。

1 原核生物概况及其分类

1951年多尔蒂提出原核（细胞）生物的概念，它

是指没有真正形态细胞核但是有分布于细胞内的核

质，其周围没有与胞质隔开的核膜的原始微型生物 。
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原核生物在微生物中占据重要地位 ，其个体小，常以

单细胞为独立生存单位。迄今发现的原核生物主要

指古菌和细菌。古菌是一类发现较晚，异军突起的生

物。细菌包括真细菌、蓝细菌、原绿菌、放线菌等［ I ］。

它们分别归入古菌域和细菌域 。

地球是个巨大完整的生态系统，其原核生物十

分丰富，蕴育和繁衍着众多的微生物。人们对微生物

的了解古来有之凶，真正的微生物学研究迄今已经

历了5个时期 。如今人们应用遗传分子生物学理论对

微生物，包括细菌等的识别一一分类学研究，已经进

入最新阶段。伯捷氏系统细菌学手册第2版［3］已被广

为运用。

1. 1 古菌域

1977年 Woese 等发现古菌，最初被看成细菌成

员，后来人们根据其与细菌的渊缘关系而判定它为

古菌。它的地位与细菌一样都各自成为一个域。20世

纪70年代至90年代初，人们一直认为古菌只是生存

在极端环境中，包括陆域极端环境中的一类原核生

物， 1992年才发现古菌也存在于一般状态的环境中，

包括海洋［飞古菌具有对广泛生境的适应性、营养／

生存方式的多样性以及分子遗传的变异性，这使得

他们基本上广布地球各处 。

ChaoXing



孙巫喜等：原核生物概况及海洋原核生物组成

1994之前原核生物中的古菌被称作为古细菌，

一直被认为是细菌中的一个纲一一古生菌纲，即被

归为一个独特的子分支而已旧。随着科学技术的不

断提升，古菌有别于细菌的特征、性状日益明朗化 ，

原核生物中的古菌不同于细菌的学说逐步确立起

来，古菌域已成为生物三大域之一 。

按任立成等（5〕引证的观点，古菌域被分作三界，

即广古菌界、嗜温泉古菌界和初生古菌界。按潘晓驹

等（6］引证的观点，古菌域只有两界，即广域古菌界和

嗜温泉古菌界，其下共有5个类 ：产甲烧型古菌、硫酸

盐还原型古菌、极端嗜盐型古菌、无细胞壁型古菌和

极端嗜热型硫代谢菌，其下还有8 目 12科 。而据陶天

申等人［1 ］ 的看法，古菌分为两界一一泉古菌和广古

菌 。泉古菌包括4目，广古菌至少有6 目，有5个生理类

群，分属7纲。张晓华等的根据系统发生树的分法，把

古菌分为4个主分支，即4门，此门又相当于界，这是

为了对应于细菌域的分类方式而已 。 目前有明确性

状特征的古菌属有99个，即广域古菌门 8纲共计68

属，泉生古菌门6纲30属、纳古菌门 1纲1属，而初生古

菌门尚未建属，约195种，常见的古菌有甲烧杆菌、

甲烧球菌、盐球菌、热原体、 热球菌、热变形菌、纳

古菌等。

1. 2 细菌域

由于微生物分类系列、方法等的变迁，包括重新

认识、变位、拆井、取消、新建等，使得相应的微生物

归属、名称也处在不断变化之中 。

1965年出版的《拉汉微生物名称沪］所载细菌、

放线菌名称约计2800条 。 1977年出版《细菌分类基

础 》记载有138属 155种细菌。 1980年出版的《细菌名

称（第1版） 》收录5000条细菌名称。 1982年的《细菌名

称 》 载有 5000 条名称。 1994 年第 9 版 《 Bergey' s 

Manual of Determinative Bacteriology ））将世界细菌划

分为35群，它们被归入4大类目，即具胞壁的 G一真

细菌、具胞壁的 G＋真细菌，无胞壁的真细菌及古细

菌 。它们被分作574属，在属之前已被归入不同纲、

目、科等类别之中 。

1999年第二版第4次印刷的《细菌名称 》中己载

入细菌名称15000余条，其中包含蓝细菌、古细菌和
放线菌。 2000年出版的《细菌名称英解汉译经典》也

作过相关估计。陶天申等［l ］在《原核生物系统学》一

书中将细菌归成 23 门 9 纲 。 而截止 2007 年，

<Taxonomic Outline of the Bacteria and Archaea >[3]

中收集的资料经统计后得出世界细菌域成员被分成

26 门（一说为23 门） 36纲， 1未定纲5亚纲， 88 目 4未定
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目 15亚目， 241科13未定科， 1684属 。截止2008年4月

张晓华m统计的有关资料，得出世界原核生物约

8500余种，被归入1799余属中，其中细菌1700属 8305

种 。赵乃昕等统计原核生物至少高达9380种，而细菌

种数达9185个 。

各原核生物的科所含属数不一，细菌域中达到

和超过10个属的科约有48个 。达到和超过24个属的

科有10个，以黄杆菌科所含的属最多，有72个 。各原

核生物属所含种的数量也不一，其中有562个属分别

只包含1个种，尚有11个属未列出任何种名 。有 18个

属的细菌域成员，其种数各达到或超过50个，其中有

7个属的种数至少有106个，它们分别是分枝杆菌属

（种数达106个，下同）、乳杆菌属 026个〉、枝原体属

(119个）、芽抱杆菌属 047个）、假单胞菌属 055个）、

梭菌属 076个）和链霉菌属（533个〉，链霉菌属的种

数最多 。这18个属的菌种数合计2040个，占细菌域总

种数（8305个）的24 . 6 % ，与蔡妙英等问的估计比，现

在的细菌数只占1995年细菌数的55 . 4 %左右（8305 /

15000 ） 。至今无种数记录的11个属有10个在蓝细菌

中。而据以往的记录，除吉特勒氏蓝细菌和

Leptolyngbya 属外，均是属于有种的属，种数波动于

1～38之间 。除了上述大属和无种属外，余下的菌种

数共计4406个，它们分布于639个属中，其种数二三2'

平均每属含种数约6 . 9个（4406 / 639），而细菌域所有

菌属平均菌种数则为4. 89个（8305 /1700 ） 。

2 海洋原核生物组成

海洋是原核生物的发样地，其面积覆盖全球的

70%左右 。文献［5］认为全球迄今发现认定的细菌等

原核生物目均可在海洋中找到其代表，但是世界海

洋，尤其大洋从来都是互通的，因而其原核生物生

境，除极端环境外，在各海洋间具有许多共性，亦可

以认为海水原核生物的物种多样性在某种程度上，

比陆地和淡水的要简单一些，尤其是海洋浮游古菌

种的多样性是相对简单的 。 目前地球上发现的原核

生物中，有 1 /4～ 1 /3是已经生活或者可以生活在海

洋中 。与海洋有点类似的环境还包括盐、碱水／地／滩

等及极地，环境也是原核生物包括古菌的滋生地 。

2. 1 海洋古菌

海洋古菌的发现地实际上是海洋极端环境，包

括高压、高盐／戚、缺氧、高／低温、低营养等。 20世纪

90年代人们发现了浮游海洋古菌，由此改变了古菌

只存在于极端环境的这一传统观念，从此人们对海

洋生态学的认识发生了质的变化〔6］。海洋古菌如同
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其他生物一样，其种群数因环境／生活条件变化而变

化。学者们推断世界海洋的古菌细胞体约有 1. 3 × 

1028个，与细菌细胞体个数处于同一个量级（后者为

3. 1 × 1028) (& . s , gJ 。 同样，海洋古菌的多样性在海洋

沉积物、在与其他生物发生的不同关系状态中均有
显示［9 , 10］ 。

世界上陆地生境的古菌，大部分都能在海洋中

发现，但是初生古菌尚未在海洋中被发现。不过在海

水和沉积物中却发现了其特有的古菌类群一一类群

I 、 E 、 E 和 N 等新属种，如其中的产甲皖古菌

(M ethanogenic archaea ） 和硫酸盐还原古菌（Archaea

sulfate red町ers ） 。据记载现在共有海洋古菌 67属

184种。海洋古菌属种分别占已发现的古菌属种的

67. 7 %和94. 4% 。常见海洋古菌约4属45种，4属占所

有属数的6. 0 % ,45种占所有种数的24. 5% 。每属均

超过10种，如盐盒球、甲烧球菌、盐杆菌等属及共生

泉生古菌 （Archeoglobus fulgidus ） 、火源甲皖球菌

(M ethanococcus igneus ） 、速生热球菌 （Thermococcus

celer ） 等种。

古菌域家属虽然古老，但是发现却较晚，所以并

不庞大，原因是大多数古菌难以用传统方法分离纯

化培养出来。人们对它们的认识虽然日趋全面，但新

兴分子生物学技术包括16SrDNA 方法、核酸杂交技

术、PCR 技术等大都源于对细菌域成员的研究，对

古菌的研究技术须进一步改进和完善（ 1 1 ］ 。

古菌在中国的研究并不多，上世纪90年代已报

道过一些陆境古菌的研究，也纯化出少数嗜盐、嗜碱

的新杆菌口气有学者（ 13］从海洋盐场分离出嗜盐小盒

菌。对海洋古菌的研究已经开始引起国内学者关

注〔川5］ ，但成果还不多 。

2.2 海洋细菌

目前已发现的细菌门，无疑在海洋中均有，其中

变形菌门，即 Proteobacteria 成员最多，生理状态最

多样。它分为5纲，即 α－ ，~－、 r- 'l>－和 e:－变形菌纲，而海

水中则以浮游的 α－和 r－变形菌最为重要，但 α－变形

纲成员优势最大。这是根据16SrDNA 法得出的结

论，非培养法所证实。不过 r－变形纲菌在培养法 rp最

常见 。海水中最占优势者在 α－变形纲中。

据《Taxonomic Outline of the procaryotes 》记载，

以海洋、盐碱、极地等拉丁字开头的属数多达126个 。

其中以 ha （盐、海－） 开头的细菌属有 25个，若将

Natro [ ( -c ）、喜－、嗜－盐］加入，则更多（约 4个） 。 以

Mar－（海洋－）开头的有24个、以 Ocea－（大洋－）开头的

有15个，以 SC叶〉（盐－）开头的约有13个、以 Pol－ （极

广西科学院学报 2010年5月 第26卷第2期

地－）开头的有5个等，这些细菌是纯海洋的或主要

（首先）发现于海洋环境。

迄今，海洋细菌属798个，种数约2345个〈包括亚

种、变种〉，占地球细菌种数的 25. 5% (2345 / 9185), 

种数在10个以上的属有29个，占海洋细菌属总数的

36 . 3% ,29属菌种数达618 ，占所有海洋细菌总种数

的26 . 4% ，其中以弧菌种数最多（80个〉，其次为芽抱

杆菌（52个），假单胞茵（32个）等等。常见海洋细菌约

64属，约占地球细菌属数的3. 8 % (64/ 1700）。假交替

单胞菌（24个）、盐单胞菌、黄杆菌（同为 27种）也较

多，大洋螺菌18种〈及亚种〉和海杆状菌（21种〉。

海洋，包括海水或咸水中还存在活的不可培养

的细菌，即处于不良环境条件中仍存活而常规条件

培养不出的细菌，迄今报道有29种。

3 结束语

目前，人们对非海洋细菌的认识比较丰富、全

面，但有关海洋细菌的知识并不丰富，缺乏深入了

解［15］。不过近来有学者对各种生境的海洋细菌产生

了浓厚的兴趣［J.5］。古菌，尤其海洋古菌展现给人们

许多美好的前景和应用价值，其中包括生命起源、生
活特性的探索和资源的开发利用等等（ 1 ，础。研究原核

生物尤其是海洋原核生物的任务十分艰巨但很有意

义。世界原核生物有多少，迄今还是个迷。叫它尚待

有志者的进一步探索。
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4 5 6 7 8 9 10 C M 术和理论上给予的大力支持和协助。
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图2 拟穴青蟹血淋巴和肌肉 COT 电泳图谱
1 、 3、 5 、 7 、 9为血淋巴 COT 图谱； 2 、 4 、 6 、 8 、 10为肌肉 COT

图谱；C 为阴性对照；M 为标准分子量。
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图 3 拟穴青蟹血淋巴和肌肉 ISSR 电泳图谱

1 、 3 、 5 、 7 、 9为血淋巴 ISSR 电泳图谱仪、4、 6 、 8 、 10为肌肉
ISSR 电泳图谱。 l和 2,3和 4,5和 6,7和 8,9和 10为同一个体；

M 为标准分子量。

3 结束语

本文以 COI 片段扩增和 ISSR 扩增作为评价手

段，证明了对拟穴青蟹进行非伤害性取样（抽取微量

血淋巴）提取的基因组 DNA，在质量上可以媲美伤

害性取样（剥离肌肉）提取的基因组 DNA，说明非伤

害性取样可以用于分子生物学实验。

针对不同动物建立非伤害性取样方法，供试组

织并不是统一的 。譬如，梁利群等选择鱼的鳝条，

Pidancier 等选择两栖动物的口腔粘液作为供试材

料［川刀。本研究通过采集拟穴青蟹的血淋巴，建立非

伤害性取样方法，适宜对象是拟穴青蟹，可以为其保

护生物学研究和分子选育研究提供技术参考。
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