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不同营养因子对土壤细菌可培养
物种多样性的影响

景凤霞，李云琪，唐灵杰，李小锦，王宇辉，张秀敏

（河北大学生命科学学院，河北 保定   071002）

摘　要：通过在改良的 VL55 培养基中添加 6 种不同的营养因子，利用大量稀释法对采自河北、青海

和云南的 3 份土壤样品进行细菌分离，并对所分离菌株进行 16S rRNA 基因序列系统发育分析，比较利用

不同营养因子分离的可培养细菌物种多样性。结果表明，添加营养因子分离得到的细菌物种多样性明显高

于对照；土样 1 对照分离得到 5 个属，添加 6 种营养因子的处理共分离得到 22 个属；土样 2 对照分离得

到 2 个属，添加 6 种营养因子的处理共分离得到 17 个属；土样 3 对照分离得到 6 个属，添加 6 种营养因

子的处理分离得到 15 个属。添加不同营养因子的培养基组合分离得到各自独特的细菌类群。其中，从青

海土样中分离得到的菌株 HBUM200206 与运动东菌（Dongia mobilis）LM22T 的亲缘关系最近，序列相似

性为 94.58%，可能是红螺菌科（Rhodospirillaceae）的一个潜在新属。此外，有 12 株菌与亲缘关系最近的

模式菌株的 16S rRNA 基因序列相似性均小于 98.65%，可能为潜在的新种。
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Effects of different nutritional factors on culturable
 species diversity of soil bacteria

JING Feng-xia, LI Yun-qi, TANG Ling-jie, LI Xiao-jin, WANG Yu-hui, ZHANG Xiu-min

（College of Life Sciences, Hebei University, Baoding 071002, China）

 Abstract：By adding six different nutrient factors to the modified VL55 medium, a large number of dilutions 

were used to isolate bacteria from three soil samples collected from three regions of Hebei, Qinghai, and Yunnan. 
The phylogenetic analysis of the 16S rRNA gene sequences was performed on the strains isolated using six different 
nutrient factors to compare the species diversity of culturable bacteria. The results showed that the bacterial species 
diversity obtained from the addition of nutritional factors was significantly higher than that of the control; 5 genera 
were isolated from the soil sample 1 control, 22 genera were isolated from the experimental group with the addition of 
six nutritional factors; soil sample 2 control was isolated two genera, 17 genera were isolated from the experimental 
group; 6 genera were isolated from the soil sample 3 control, and 15 genera were isolated from the experimental 
group. The combination of culture media with different nutrient factors was added to isolate their unique bacterial 
populations. Among them, the strain HBUM200206 isolated from the soil sample of Qinghai Province had the closest 
genetic relationship with Dongia mobilis LM22T, and the 16S rRNA gene sequence similarity was 94.58%, which 
may be a potential new genera of Rhodospirillaceae. In addition, the 16S rRNA gene sequence similarity of the 12 
strains and the closest relatives of the type strains were all less than 98.65%, which may be potential new species.

Key words：nutrition factors; refractory microorganism; phylogenetic analysis; bacterial separation; diversity; 
potential new species
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自然生境中的微生物物种非常丰富，但可

培养物种仅占环境微生物总数的 0.1%~10%［1］。

大多数对人类有益的微生物仍处于一种不可培

养的状态，难以得到其纯培养物。传统的培养

方法是向样品提供丰富的营养物质，然后选择

快速生长的菌落，这些培养方法仅能获得自然

生境中的一小部分细菌［2］，这就使得绝大多数

细菌难以被研究和利用。许多研究者通过改变

培养基成分和培养条件或创新培养方法来解决

这一问题。岳秀娟等［3］在培养基中添加丙酮酸

钠、过氧化氢酶和甜菜碱等物质用以培养微生

物，这些物质可以减少微生物代谢过程中产生

的活性氧，结果显示添加活性氧清除能力物质

的平板上菌落数比对照组明显增加，并且分离

得到多株具有抗菌活性的微生物，这种方法为

抗生素的筛选和菌种的保藏提供了新的来源。

高丝氨酸内酯作为一种信号分子也被普遍研

究［4］。

Shayne 等［5］设计了以 VL55 培养基为基础

培养基，向培养基中加入不同的生长因子，共

分离得到包括 9 门 17 纲 60 科的 350 株细菌，

序列比对结果显示，有 93 株（27%）细菌为新

属。Tanaka 等［6］在灭菌前将磷酸盐和琼脂分开，

菌落生长的数量增多，其中超过 30% 属于未培

养微生物。目前，越来越多的科研工作者致力

于利用宏基因组分析方法来寻找新的未培养微

生物，研究其遗传多样性和微生物群落的结构，

以及了解其在生态系统中的重要作用［7-8］，并

通过使用 16S rRNA 基因序列对未培养的细菌进

行多样性分类［9］。也有一些学者通过采用富集

培养的方法，获得之前未培养的微生物［10］。

本试验以改良的 VL55 为基础培养基，向

其中添加 6 种不同的营养因子，通过大量稀释

对采自河北、青海和云南的 3 份土壤样品进行

细菌分离培养，比较可培养细菌的物种多样性

情况，以期发现更多新的微生物类群，为开发

新材料、新药物提供丰富的微生物物种资源。

1　材料与方法

1.1　试验材料

土样采集：试验于 2016 年在河北省微生

物多样性研究与应用实验室进行，供试土壤样

品分别采自河北涞水县上港村、青海三江源、

云南无量山 3 个地区，分别记为土样 1、土样 2

和土样 3，分别风干、研碎、除去石子和细根，

过 2 mm 筛备用。

培养基：改良的 VL55 基础培养基：2-（N-

吗啉）乙磺酸 3.9 g，七水合硫酸镁 0.048 g，氯化

钙 0.067 g，磷酸氢二铵 0.053 g，丙酮酸钠 0.8 g，

结冷胶 3%，蒸馏水 1 L。灭菌前加入 2 mL 亚硒

酸 - 钨酸盐溶液［11］和 2 mL 微量元素溶液 SL-

10［12］。 用 0.2 mol/L 的 NaOH 和 0.1 mol/L 的

KOH 混合液调节改良的 VL55 基础培养基 pH

与土壤 pH 一致，高温灭菌后，在使用前加入

维生素溶液 1 和维生素溶液 2［13］。然后分别添

加 6 种不同的营养因子（表 1）。

PCR扩增试剂：使用细菌通用16S rRNA基因引

物27f （5’-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3’）［15］和

1492r（5’-GGTTACCTTGTTACGACTT-3’）［16］，引

物由通用生物系统（安徽）有限公司合成。PCR反

应体系：Taq DNA聚合酶、10×Taq PCR Buffer 

表 1 6 种不同营养因子组合

营养因子 主要成分 参考文献

1 2 mmol/L N- 乙酰葡萄糖胺 ［6］

2 D- 葡萄糖、D- 半乳糖、D- 木糖、L- 阿拉伯糖，每种各 0.5 mmol/L ［6］

3 D- 半乳糖醛酸、D- 葡萄糖醛酸、L- 抗坏血酸、D- 葡萄糖酸钠，每种各 0.5 mmol/L ［6］

4 乙酸钠、苯甲酸钠、L- 乳酸钠、甲醇，每种各 0.5 mmol/L ［6］

5 氨基酸混合物 ：天冬氨酸 4.7 g，苏氨酸 2.1 g，丝氨酸 3.2 g，谷氨酸 9.6 g，脯氨酸 6.9 g，甘氨

酸 1.5 g，丙氨酸 2 g，缬氨酸 2.2 g，甲硫氨酸 0.9 g，异亮氨酸 1.1 g，亮氨酸 2.5 g，酪氨酸 0.7 

g，苯丙氨酸 1.4 g，赖氨酸 3.5 g，组氨酸 1 g，精氨酸 1.5 g，dd H2O 1 L。每 1 L 氨基酸混合物

原液再加 0.8 g L- 色氨酸，完全溶解后混匀，取 10 mL 混合液加入 1 L 培养基 ［4］

6 海藻酸钠、黄原胶、果胶、木聚糖、羟甲基纤维素，每种各 0.05% ［14］
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（含Mg2+）、10 mmol /L 高纯dNTPs（北京康为

世纪生物科技有限公司）。细菌基因组DNA提

取试剂盒，北京康为世纪生物科技有限公司。

1.2　试验方法

1.2.1　细菌分离与保存　土样 1、土样 2 和土样 3

各称取 1 g 样品，分别加入 99 mL VL55 液体培养

基中，振荡混匀，取 0.5 mL 土壤悬浮液于 4.5 mL

试管中进行 10-1~10-7 梯度稀释，之后涂布分离进

行细胞计数，根据计数结果确定 100 μL 菌液中

尽可能低于 1 个细胞的稀释度。经统计得出土样

1 的 10-4 梯度每 100 μL 菌液中含细胞总数为 5

个，土样 2 的 10-4 梯度每 100 μL 菌液中含细胞

总数为 5 个，土样 3 的 10-5 梯度每 100 μL 菌液

中含细胞总数为 3 个。因此，3 种土壤样品均选

择 10-4、10-5、10-6、10-7 4 个梯度进行大量稀释，

每个梯度取 100 μL 至装有 5 mL 添加不同营养因

子组合的 VL55 液体培养基的试管中，直至将每

个梯度试管内的液体分装完毕，每个梯度分装 45

支试管，每种土样稀释液共分装试管 1 080 支。

然后置于 28℃、200 r/min 恒温摇床培养。

待试管内的培养液浑浊后，接种至 R2A 固

体平板上，置于 28℃生化培养箱中倒置培养；待

平板上长出菌落后，挑取单菌落于 R2A 液体培

养基中，置于 28℃、200 r/min 摇床振荡培养；待

菌体长出后，用显微镜验纯，吸取 0.5 mL 菌液于

含有 50% 甘油的甘油管中，每株菌保藏两支甘油

管，-20℃保藏菌体。剩余菌体经12 000 r/min离心、

收集，用于提取基因组 DNA。

1.2.2　细菌 DNA 的提取和 16S rRNA 基因扩

增　使用康为世纪生物科技有限公司的细菌

基 因 组 DNA 提 取 试 剂 盒 提 取 菌 株 的 基 因 组

DNA。使用细菌通用引物 27f 和 1492r 对菌株

的 16S rRNA 基因进行 PCR 扩增。

PCR 扩增体系为 50 μL，其中包括 0.5μL

上游和下游引物（20 μmol/L），2 μL DNA（70 

ng/μL）模板，1 μL dNTP （10 mmol/L），5 μL 

10×Buffer，0.3 μL Taq DNA 聚合酶（5 U/μL），

加入无菌去离子水至要求的体积。PCR 扩增条件：

94℃预变性 5 min；94℃变性 1 min、55℃退火 45 s、

72℃延伸 1 min，30 个循环；72℃延伸 10min。

1.2.3　16S rRNA 基因测序及系统进化分析　扩

增产物经 1% 琼脂糖凝胶电泳检测并回收，送

通用生物系统（安徽）有限公司测序。利用

EzBiocloud 对 菌 株 测 序 所 得 的 16S rRNA 基 因

序列进行同源性比对，找出亲缘关系最近的模

式菌株的 16S rRNA 基因序列及相似值。再利

用 BioEidt 和 MEGA 5.0 软件对分离得到的新物

种进行系统发育分析，系统发育树的构建采用

Neighbour-Joining 模型，进而确定其系统发育

地位。

2　结果与分析

2.1　土壤细菌菌株分离结果

2.1.1 土样 1 将土样 1 进行梯度稀释，再经

大量稀释分装于添加不同营养因子的 VL55 液

体培养基中，将分离所得菌株的 16S rRNA 基

因序列在 EzBioCloud 中进行同源性比对，得出

土 样 1 的 分 离 结 果， 对 照 分 离 得 到 5 个 属，

添 加 6 种 营 养 因 子 的 处 理 共 分 离 得 到 22 个

属。 从 图 1（ 封 三 ） 可 以 看 出， 土 样 1 添

加 6 种不同营养因子处理均分离到对照未分

离 到 的 微 球 菌 属（Micrococcus） 的 菌 株，

其 中， 添 加 营 养 因 子 组 合 1 分 离 得 到 特 有

的 农 球 菌 属（Agrococcus）、 考 克 氏 菌 属

（Kocuria） 和 塚 村 氏 菌 属（Tsukamurella） 的

菌株，添加营养因子组合 2 分离得到特有的

短 杆 菌 属（Brevibacterium）、 纤 维 单 胞 菌 属

（Cellulomonas）、 肠 杆 菌 属（Enterobacter）

和原小单孢菌属（Promicromonospora）的菌株，

添加营养因子组合 6 分离得到特有的博斯氏菌

属（Bosea）、 极 单 胞 菌 属（Polaromonas） 和

鞘氨醇杆菌属（Sphingobacterium）的菌株。

 2.1.2　土样 2　将土样 2 按照土样 1 的处理方

式进行处理，其分离结果（图 2，封三）显示，

对照分离得到 2 个属，添加 6 种营养因子的处

理共分离得到 17 个属，其中，处理 1 分离得

到 特 有 的 鞘 氨 醇 杆 菌 属（Sphingobacterium）

的菌株，处理 2 分离得到特有的慢生根瘤菌属

（Bradyrhizobium）、东属（Dongia）和贪噬菌

属（Variovorax）的菌株，处理 3 分离得到特有

的阿菲波菌属（Afi pia）的菌株，处理 5 分离得

到特有的放线多形菌属（Actinopolymorpha）、
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卡 西 列 罗 属（Caballeronia） 和 莫 拉 氏 菌 属

（Moraxella）的菌株，处理 6 分离得到特有的

类芽孢杆菌属（Paenibacillus）的菌株。

2.1.3　土样 3　将土样 3 按照土样 1 处理方式

进行处理，其分离结果（图 3，封三）显示，

对照分离得到 6 个属，添加 6 种营养因子的处

理共分离得到 15 个属，其中，处理 1 分离得

到特有的无色小杆菌属（Achromobacter）和根

瘤 菌 属（Rhizobium） 的 菌 株， 处 理 2 分 离 得

到特有的贪铜菌属（Cupriavidus）和贪噬菌属

（Variovorax）的菌株，处理 5 分离得到特有的

假芽孢杆菌属（Fictibacillus）的菌株，处理 6

分离得到特有的节杆菌属（Arthrobacter）和纤

维单胞菌属（Cellulomonas）的菌株。

2.2　潜在新种 16S rRNA 基因相似性比对结果

目前认为划分细菌新种的 16S rRNA 基因

序列相似性阈值是 98.65%［17］。通过在改良的

VL55 培养基中添加 6 种不同的营养因子，利用

大量稀释法对采自河北、青海和云南的 3 份土

壤样品进行微生物物种的分离。结果（表 2）显示，

有 12 个菌株与其参比菌株的 16S rRNA 基因序

列相似性均低于 98.6%。其中，土样 1 未分离

得到序列相似性低于 98.65% 的菌株，不存在替

在新种，土样 2、土样 3 分别分离得到 4 株和 8

株潜在新种。因此，这 12 个菌株很有可能为潜

在的新种，按隶属 7 个不同的属分别构建系统

发育树，结果见图 4~ 图 9。

表 2　不同土样添加营养因子处理分离得到潜在新种的比对结果

土样 营养因子 菌株编号 注册序列号 最相近菌株 序列相似性（%）

土样 2 2 HBUM200206 KY945658 Dongia mobilis LM22T 94.58

HBUM200202 KY945886 Variovorax boronicumulans BAM-48T 98.14

5 HBUM200239 KY945768 Phyllobacterium sophorae CCBAU 03422T 97.63

HBUM200240 KY945769 Phyllobacterium sophorae CCBAU 03422T 97.69

土样 3 1 HBUM200352 KY945717 Massilia haematophila CCUG 38318T 97.97

3 HBUM200424 KY945600 Burkholderia jirisanensis JRM2-1T 97.98

HBUM200427 KY945582 Paraburkholderia dipogonis DL7T 98.50

4 HBUM200448 KY945625 Paraburkholderia sprentiae WSM5005T 98.57

5 HBUM200452 KY945566 Paraburkholderia kirstenboschensis Kb15T 98.27

6 HBUM200488 KY945620 Paraburkholderia rhynchosiae WSM3937T 97.86

HBUM200503 KY945645 Paraburkholderia ginsengisoli NBRC 100965T 98.43

HBUM200497 KY985325 Cellulomonas chitinilytica X.bu-bT 97.81

图 4　依据 16S rRNA 基因序列构建的 HBUM200206 相关菌株的 N-J 系统发育树
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图 5　依据 16S rRNA 基因序列构建的 HBUM200202 相关菌株的 N-J 系统发育树

100
58

59

89

95

98

99

81

78
63

89

HBUM200202 KY945886
Variovorax boronicumulans BAM-48T AB300597

Variovorax paradoxus NBRC 15149T BCUT01000013
Variovorax guangxiensis GXGD002T JF495126

Variovorax gossypii JM-310T KR349468
Variovorax ginsengisoli 3165T AB245358

Variovorax humicola UC38T KT301941
Variovorax soli NBRC 106424T BCU01000176

Variovorax defl uvii 2C1-bT HQ178978
Variovorax dokdonensis DS-43T DQ178978

Xylophilus ampelinus ATCC 33914T AF078758
Caenimonas terrae SGM1-15T GU181268

Caenimonas koreensis EMB320T DQ349098
Curvibacter delicatus NBRC 14919T BCWP01000019

Curvibacter fontanus AQ9T AB120963
Rhodoferax saidenbachensis ED16T AWQR01000064

Polaromonas eurypsychrophila E717-2T KP0131810.005

图 7　依据 16S rRNA 基因序列构建的 HBUM200352 相关菌株的 N-J 系统发育树

Massilia norwichensis NS9T HG798294 
Massilia putida 6NM-7T JQ608336 

Massilia arvi THG-RS2OT KJ810584 
Massilia kyonggiensis TSA1T KC574383 

Massilia pinisoli T33T KU296190 
Massilia niastensis 5516S-1T EU808005 

Massilia ties hanensis TS3T HM130516 
Massilia consociata CCUG 58010T FN814307 

HBUM200352 KY945717 
Massilia haematophila CCUG 3818T AM774589 

Massilia suwonensis 5414S-25T FJ969487 
Massilia varians CCUG 35299T AM774587

Massilia fl ava Y9T HM777013
Massilia umbonata LP01T HM053474

Massilia albidifl ava 45T AY965999
Massilia lutea 101T AY966001

Rugamonas rubra MOM28/2/79T HM038005
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图 6　依据 16S rRNA 基因序列构建的叶杆菌属相关菌株的 N-J 系统发育树

Phyllobacterium endophyticum PEPV15T JN848778
Phyllobacterium brassicacearum STM196T AY785319

Phyllobacterium sophorae CCBAU03422T KJ685937
HBUM200239 KY945768
HBUM200240 KY945769 

Phyllobacterium bourgognense STM201T AY785320 
Phyllobacterium trifolii PETP02T AY786080 
Phyllobacterium loti S658T KC577468 

Phyllobacterium ifriqiyense DTM 370T AY785325 
Phyllobacterium catacumbae CSC19T AY636000 

Phyllobacterium myrisinacearum IAM13584T D12789 
Mesorhizobium shangrilense CCBAU65327T EU074203 

Mesorhizobium australicum WSM2073T AGIX01000002 
Mesorhizobium bobiense CCBAU 83330T EF035064 

Mesorhizobium kowhaii ICMP 19512T KC237394 
Mesorhizobium sophorae ICMP 19535T KC237424 
Mesorhizobium waitakense ICMP 19523T KC237413 0.005
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3　结论与讨论

本研究通过在培养基中添加不同营养因子，

对采自河北、青海和云南的 3 份土壤样品的微

生物进行大量稀释分离，结果表明分离得到的

微生物物种多样性均较对照丰富；添加不同营

养因子的培养基处理分离得到各自独特的微生

物类群，表明不同的营养因子能够选择性分离

得到不同微生物类群，对于丰富微生物物种多

样性有重要意义。

综合来看，3 份土壤样品在添加营养因子 1

和 2 的培养基中分离得到的菌株种类均较对照

丰富，添加营养因子 4 的培养基分离得到的菌

株种类均较对照少。其中，营养因子 1 中的 N-

乙酰葡萄糖胺能够与 N- 乙酰胞壁酸经 β-1，4

糖苷键连接间隔排列形成细菌细胞壁的主要成

分肽聚糖，添加 N- 乙酰葡萄糖胺有利于保持

细胞外形并保护细菌抵抗低渗环境，起到一定

的屏障作用，更有利于细菌存活。

营养因子 2 中葡萄糖、乳糖、麦芽糖、阿

拉伯糖等作为菌株的碳源可以促进其生长繁殖。

当培养基中同时含有葡萄糖、乳糖、麦芽糖、

阿拉伯糖及其他碳源时，细菌会优先使用葡萄

       图 8　依据 16S rRNA 基因序列构建的副伯克霍尔德氏菌属相关菌株的 N-J 系统发育树

Cellulomonas composti TR7-06T BCRB01000139100

图 9  依据 16S rRNA 基因序列构建的 HBUM200497 相关菌株的 N-J 系统发育树

Cellulomonas iranensis NBRC101100T BCRB01000139
Cellulomonas fl avigena DSM20109T CP001964

cellulomonas oligotrophica Kc5T AB602499
Cellulomonas terrae JCM 14899T BBGZ01000012

Cellulomonas humilata ATCC 25174T X82449
Cellulomonas massiliensis JC225T JN657218

Cellulomonas uda DSM 20107T X83801

Cellulomonas soli KelT AB602498
Cellulomonas chitinilytica X.bu-bT AB268586

Cellulomonas funi ATCC 484T CP00266
Cellulomonas biazotea DSM 20112T X83802

Cellulomonas aerilata 5420S-23T EU560979
Cellulomonas marina FXJ8.089T JF3466422

Cellulosimicrobium terreum DS-61T EF076760

HBUM200497 KY985325

Cellulomonas cellasea DSM 20118T X83804
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100
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Paraburkholderia ginsengiterrae DCY85T LXKA01000388
HBUM200452 KY645566

HBUM200427 KY945582
Paraburkholderia dipogonis DL7T JX009148

Paraburkholderia caledonica NBRC 102488T BAYE01000050
Paraburkholderia kirstenboschens is Kb15T HF674707

Paraburkholderia ia bryophila LMG 23644T AM489501

Paraburkholderia ginsengisoil NBRC 100965T BBJF01000041
Paraburkholderia terricola LMG 20594T AY040362

Paraburkholderia monticola JC2948T LRGB01000025

Paraburkholderia tuberum STM678T A302311
Paraburkholderia solisilvae Y-47T FJ772068

Paraburkholderia sprentiae WSM5005T AXBN01000038

Burkholderia jirisanensis JRM2-1T KJ601731
Cupriavidus necator N-1T CP002878

Paraburkholderia sabiae Br3407T AY773186

Paraburkholderia rhynchosiae WSM3937T EU219865
HBUM200488 KY945620

HBUM200424 KY945600

HBUM200448 KY945625

HBUM200503 KY945645
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糖作为碳源，而当其耗尽时，细菌需要经过一

定时间的适应，才能利用乳糖及其他碳源继续

生长。补充不同的碳源会引起菌体生理及生长

特性变化，使其分离得到的菌株更为丰富。

营养因子 4 中乙酸钠、苯甲酸钠、L- 乳

酸钠均为常见的防腐剂，能够抑制微生物的生

长繁殖。乙酸钠作为一种广谱型防腐剂，能够

抑制细菌、霉菌及酵母菌的生长；苯甲酸钠具

有较强的抑菌作用，可通过扩散的方式被细菌

所摄取，改变细胞膜的通透性，抑制细胞膜对

氨基酸的吸收；L- 乳酸钠对致病菌有很好的抑

制作用，因此添加营养因子 4 使菌株的丰富性

下降。

此前，16S rRNA 基因序列和 DNA-DNA 杂

交比较的结果显示，70% 的 DNA-DNA 匹配性

对应于约 97% 的 16S rRNA 基因相似性，即界

定种的阈值为 97%。Kim 等［17］研究报道，区

分两个不同种的 16S rRNA 基因序列相似性的临

界值为 98.65%，即两株菌的 16S rRNA 基因序

列相似性在 98.65% 以下，则认为它们属于不同

种，不需要做 DNA-DNA 杂交实验。

本 研 究 结 果 表 明， 分 离 得 到 的 菌 株

HBUM200206 与 运 动 东 菌（Dongia mobilis）

LM22T 的 亲 缘 关 系 最 近， 序 列 相 似 性 为

94.58%，可能是红螺菌科（Rhodospirillaceae）

的 一 个 潜 在 新 属。 菌 株 HBUM200202、

HBUM200206、HBUM200239、HBUM200240、

HBUM200352、HBUM200424、HBUM200427、

HBUM200448、HBUM200452、HBUM200488、

HBUM200497 和 HBUM200503 与亲缘关系最近

的模式菌株的 16S rRNA 基因序列相似性均小于

98.65%，可能为潜在的新种。
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