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三个根瘤菌新群的D NA-D NA 杂交分析①
α

阎爱民　陈文新②
(中国农业大学生物学院)

摘　要　从数值分类获得苜蓿、草木樨和锦鸡儿根瘤菌的 3个新群。本实验对这 3个新群内菌株及部分已知
种参比菌株进行了DNA 2DNA 杂交分析和 G+ Cmo l%测定。结果表明: 三群中心菌株 XJ96060, XJ 96408,

NM 019与其相应群内菌株的DNA 同源性分别为 71. 7%～ 97. 6% , 80. 8%～ 98. 7% , 82. 7%～ 86. 9% ,均大

于 70% ; 各群的 ∃T m 值分别为 3. 2℃, 2. 8℃, 2. 6℃, 均小于 5 ℃; 与各已知种的DNA 同源性分别为 0～
41. 7% , 0～ 39. 3% , 4. 0%～ 44. 7% ,均低于 70% ; 确证这 3个新群为 3个不同于已知种的、独立DNA 同源

群. 此 3群的 G+ Cmo l%分别为 60. 3%～ 62. 9% , 59. 7%～ 62. 4% , 60. 2%～ 62. 6% ,属于快生型根瘤菌。
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D NA -D NA Hybr id iza tion Ana lys is of Three New R h izobia Groups
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Abstract　T h ree group s iso la ted from M ed icag o sa tiva , M elilotus spp. , Ca rag ana spp. w ere
ascerta ined by the num erica l taxonom y. T he con ten ts of G+ C mo l% of all exam ined stra in s

w ere m easu red, and DNA 2DNA homo logies among the stra in s w ith in th ree group s as w ell as

DNA 2DNA homo logies betw een cen tro st ra in of th ree group s and reference stra in s of som e
know n species w ere analyzed. T he resu lts show ed that DNA 2DNA homo logies among stra in s

w ith in th ree group s w ere above 70% ( 71. 7%～ 97. 6% , 80. 8%～ 98. 7% and 82. 7%～
86. 9% respect ively ) ; ∃T m of th ree group s w ere below 5 ℃ (3. 2 ℃, 2. 8 ℃ and 2. 6 ℃
respect ively). T he DNA 2DNA isogenesis idex among cen tro st ra in s of th ree group s and type

stra in s of know n rh izob ium species w ere m uch below 70% (0～ 41. 7% , 0～ 39. 3% and 4. 0%

～ 44. 7% respect ively ). A ll these resu lts ind ica te that th ree group s are the new DNA

homo logou s group s and differen t from know n rh izob ium species. T he con ten ts of G + C
mo l% of th ree group s are 60. 3%～ 62. 9% , 59. 7%～ 62. 4% and 60. 2%～ 62. 6%

respect ively, w h ich show s that they are characterist ic of the fast2grow ing roo t nodu le

bacteria.

Key words　R h iz obia; DNA 2DNA hyb rid iza t ion; new group s

干旱地区中生长的许多豆科植物对防风固沙起着重要的作用。目前对与这些豆科植物结瘤

固氮根瘤菌的分类研究尚少[1, 2 ]。近年来,苜蓿根瘤菌的多样性渐渐为人们所知。苜蓿根瘤菌的越

界结瘤也时有报道。如从新疆分离到的 1株耐盐苜蓿根瘤菌,已实现了在大豆上结瘤[3 ]。也发现

了能在豌豆上结瘤的苜蓿根瘤菌[4, 5 ]。利用多位点酶电泳法对 232株苜蓿根瘤菌进行的分类研究

表明, S inorh iz obium m eliloti可以分为A 和B 两个亚群[6 ]。表型和 16SrDNA 序列分析的分类研
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究表明,分离自不同地理来源的几种一年生苜蓿植物的根瘤菌为 1个新种S. m ed icae
[7 ]。在细菌

分类学研究中, DNA 2DNA 杂交是确定新种的重要方法,根据国际细菌学分类委员会的建议,

DNA 2DNA 杂交同源性≥70% , ∃T m≤5 ℃为确定新种的最低标准[8 ]。通过DNA 2DNA 杂交等

分子分析确定的根瘤菌种属已有 6属 19种。本研究对数值分类产生的 3个新群进行了DNA 2
DNA 杂交分析,以期确定这 3个分离自新疆内蒙干旱地区根瘤菌新群的分类地位。

1　材料和方法

1. 1　菌株

对数值分类确定的 3个新群进行DNA 2DNA 杂交分析。其中群 1包括 29株菌,群 2包括

9株菌,群 3包括 3株菌。另外还包括 10株分离自锦鸡儿的根瘤菌以及已知种的模式菌株 17

株。菌株编号,来源及寄主名称见表 1。

表 1　供试菌株一览表

菌群 种　名 菌 株 号 来　源 寄　主

已知菌 R h iz obium. leg um inos U SDA 2370T 美国 P isum sa tivum

R. . m ong olense U SDA 1844T 美国农业部 M ed icag o. ru then ica

R. g iard in ii U SDA 2914T (H 152) 美国农业部 P haseolus vu lg aris

R. g a llicum U SDA 2910T (R 602) 美国农业部 P h. vu lg aris

R. etli CFN 42T 巴西菌种保藏中心 P h. vu lg aris

R. g a leg ae HAM B I540T 芬兰 Galeg a orien ta lis

R. trop ici C IA T 899T 美国 P h. vu lg aris

R. ha inanense CCBAU 57015T ( I66) 中国海南 O esm od ium sm uatu

S inorh iz obium. f red ii U SDA 205T 中国河南 G ly cine soja

S. m ed icae U SDA 1037T (A 321) 美国农业部 M ed icag o spp. (annual)

S. terang a U SDA 4101T 塞内加尔 A cacia laeta

S. S aheli U SDA 4102T 美国农业部 S esban ia cannabine

S. m eliloti U SDA 1002T 美国 M ed icag o sa tiva

M esorh iz obium. huaku ii CCBAU 2609T 中国南京 A strag a lus sin icus

M . loti N ZP2213T 新西兰 L otus corn icu la tus

M . tianshanense CCBAU 3306T (A IBS) 中国新疆 G ly cy rrh iz a p a llid if lora

M . ciceri 3383T 美国农业部 C iceri arietinum L.

菌群 菌 株 号 寄　主　　　

未知菌
　菌群 1
　
　
　

XJ96060, XJ 96070, XJ 96073, XJ96068, XJ 96061, XJ 96065, XJ 96062,
XJ96071, XJ 96069, XJ 96086, XJ96097, XJ 96100, XJ 96067, XJ 96090,
XJ96103, XJ 96095, XJ 96483, XJ96077, XJ 96310, XJ 96489, XJ 96542,
XJ96552

M ed icag o sa tiva
　
　
　

XJ96322, XJ 96342, XJ 96394, XJ 96420, XJ96382, XJ96700, XJ 96328 M elilotus sp.

　菌群 2 XJ96075, XJ 96092, XJ 96099 M ed icag o sa tiva

XJ96318, XJ 96321, XJ 96336, XJ 96370, XJ96402, XJ96408 M elilotus sp.

　菌群 3及其他
　锦鸡儿根瘤菌

NM 019, NM 063,NM 062,NM 178, XJ 961133 , XJ 961123 , XJ 961243 ,
XJ968273 , XJ961343 , XJ968113 ,NM 020,NM 183,NM 218

Carag ane sp.
　
　

　　注: T 为模式菌株。　　菌株编号以XJ 为首的均来自新疆,以NM 为首的均来自内蒙古。
3 :做数值分类,做 SD S2PA GE 分析时加入的菌株。
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1. 2　菌体培养

供试菌株经YM A 斜面活化后, 接种于 200 mL T Y 培养液中振荡培养[9 ]。28 ℃培养至对

数中期,镜检,确定无杂菌污染后收集菌体。

113　菌体收集及D NA 提取

将培养至对数中后期的菌株, 5 000 rõm in - 1, 15 m in, 4 ℃离心收集。用 1×T ES 悬浮菌

体, 同样条件下离心洗涤 3 次。DNA 提取: 主要参考文献 [ 10～ 12 ]的方法。DNA 纯度要求

A 260∶A 280∶A 230= 1. 0∶0. 515∶0. 450,浓度要求: A 260> 2. 0。

1. 4　Tm , G + Cm ol %测定

将待测的DNA 样品用 0. 1×SSC 适当稀释 (使A 260= 0. 2～ 0. 5) ,装入石英比色杯,塞好

带有测温探头的塞子,另一只带塞子的石英杯装入 0. 1×SSC 作对照。固定波长在 260 nm ,迅

速升温,估计到开始变性前 3～ 5 ℃,停止升温,稳定 3～ 5 m in, 然后一度一度地升温,升温速

率以 0. 5～ 1. 0 ℃õm in - 1为适[11 ] ,记录每一温度值所对应的吸光度 (A 260) ,直至升温后吸光值

不再增加为止。以 E scherich ia coli K212菌株的 T m 值作参比,以消除温度误差及其他实验误

差。用 Excel 5. 0以A 2602T (温度)作出变性曲线求出 T m 值。用 G+ C%的计算公式:

G+ C% = 51. 2+ 2. 08×[T m (x) - T m (K) ] [13 ]

式中, T m (x)为待测菌的 T m 值, T m (K)为 E. coli K212的 T m 值。

115　复性速率法测定D NA 样品的同源性[14 ]

用注射器抽吸法把DNA 样品剪切为 2～ 5×105dD 之间小片段。用 0. 1×SSC 准确配制成

A 260= 1. 5～ 2. 0范围内的某一吸光值。分别取经剪切过的待测DNA 样品 (A ,B )各 2 mL 分别

装在 2只试管里,再取A ,B 各 1 mL 装在同一只试管里混匀为样品M。A ,B ,M 3个样品测试

前分别置沸水浴中变性 15 m in,用预热的吸管吸取 10×SSC 0. 475 mL 分别加入上述变性样

品中,使其终浓度为 2×SSC,稍加混匀,继续变性 5 m in,立即上样。打开分光光度计,校正仪

器,固定波长在 260 nm。打开控温仪,预热盛有 2×SSC 的比色杯,使溶液温度稳定在最适温

度 (T o r)。T o r值的计算公式[14 ]: T o r= 47. 0+ 0. 51× (G+ C% )。待达到 T o r值后,留下一个盛有

2×SSC 的比色杯作对照,迅速弃去其余比色杯的 2×SSC 溶液,装入已变性好的DNA 样品,

当溶液温度降到 T o r值时,开始记录相应的吸光度,以此为零,每隔 3 m in,取一次A 260值,反应

进行到非线性区域停止记录。一般线性区域在 0～ 45 m in 范围内, 0～ 30 m in 为测量段。用

Excel 5. 0以A 2602t (时间)作复性趋势直线。得直线的回归方程。求得直线斜率,取其绝对值即

为DNA 的复性速率 (通常以V 表示)。DNA 同源性 (H ) ,据D e ley等 (1970) [13 ]公式计算:

H =
4V m - (V A + V B )

2 V A×V B

×100%

其中V A , V B , V m 分别表示样品A , B ,M 的复性速率, 在一般情况下, V A 或V B > V m > (V A +

V B ) ö4。

2　结果与讨论

2. 1　菌株的 Tm 值, G + Cm ol %及与相应中心菌株的D NA -D NA 杂交同源性 (表 2)

群 1 的 T m 值在 76. 0～ 79. 2 ℃之间, 其变化 (∃T m )为 3. 2 ℃, 小于 5℃。DNA 的 G+
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Cmo l%在 60. 3%～ 62. 9%之间,属于快生型根瘤菌的范围 (59%～ 64% )。另外,这一群的 ∃G

+ Cmo l%变化为 2. 6% ,符合种内 ∃G+ Cmo l%≤3%的标准[15 ]。从DNA 2DNA 杂交分析可以

看出: DNA 2DNA 杂交结果在 71. 7%～ 97. 6%之间,群内同源性大于 70% ,符合种内水平。

表 2　菌株的 T m 值, G+ Cmo l%及与相应中心菌株的DNA 2DNA 杂交同源性 (H ) %

菌群 菌株 T m (℃) G+ Cmo l% H , % 菌群 菌株 T m (℃) G+ Cmo l% H , %

群 1 XJ 96060 79. 0 61. 6 　100 群 2 XJ 96408 78. 3 61. 6 　100

XJ 96483 78. 4 62. 7 97. 6 XJ 96370 78. 4 62. 4 98. 7

XJ 96552 77. 2 61. 9 97. 4 XJ 96099 78. 2 59. 9 95. 8

XJ 96065 79. 0 60. 4 96. 4 XJ 96318 78. 0 61. 6 92. 8

XJ 96086 76. 8 61. 2 94. 1 XJ 96075 78. 8 62. 4 92. 3

XJ 96322 77. 6 61. 7 92. 5 XJ 96321 78. 1 62. 4 89. 9

XJ 96489 79. 1 61. 8 91. 0 XJ 96420 77. 5 60. 5 87. 3

XJ 96062 79. 2 60. 5 90. 4 XJ 96336 76. 0 60. 4 81. 5

XJ 96382 79. 1 61. 8 89. 7 XJ 96092 78. 0 59. 7 80. 8

XJ 96328 78. 1 60. 7 89. 6

XJ 96342 78. 0 60. 5 89. 1　　　　　　　　　群 3及其他锦鸡儿根瘤菌
XJ 96077 78. 1 60. 7 88. 4 NM 019 76. 9 60. 2 100

XJ 96061 77. 5 60. 7 88. 1 NM 020 77. 0 62. 2 72. 9

XJ 96420 77. 2 60. 9 86. 4 NM 062 79. 1 61. 8 82. 7

XJ 96068 76. 2 61. 8 86. 4 NM 063 79. 5 62. 6 86. 9

XJ 96700 77. 5 61. 7 85. 4 NM 178 77. 4 62. 1 74. 1

XJ 96070 79. 0 61. 6 83. 2 NM 183 77. 9 64. 1 60. 0

XJ 96097 76. 2 60. 3 81. 4 NM 218 76. 3 62. 0 62. 9

XJ 96067 79. 0 61. 6 81. 3 XJ 96112 77. 6 63. 5 56. 6

XJ 96542 76. 1 60. 6 81. 2 XJ 96113 75. 0 60. 3 54. 9

XJ 96100 79. 0 61. 5 80. 2 XJ 96124 77. 0 60. 2 62. 2

XJ 96090 76. 5 61. 4 80. 1 XJ 96134 75. 0 61. 3 56. 2

XJ 96310 76. 0 61. 4 77. 8 XJ 96811 75. 0 59. 3 64. 0

XJ 96103 78. 0 60. 5 77. 4 XJ 96827 77. 2 62. 7 66. 5

XJ 96394 77. 4 62. 9 75. 6

XJ 96069 79. 0 61. 6 75. 1

XJ 96073 79. 0 61. 6 73. 6

XJ 96071 79. 1 61. 8 73. 5

XJ 96095 77. 5 60. 5 71. 7

群 2内菌株的 T m 在 76. 0～ 78. 8 ℃之间, ∃T m 为 2. 8 ℃,小于 5 ℃。菌株的G+ Cmo l%在

59. 7%～ 62. 4%之间,属于快生型根瘤菌的范围 (59%～ 64% ) , ∃G+ Cmo l%为 2. 7% ,符合种

内 ∃G+ Cmo l%≤3%的标准。从DNA 2DNA 杂交分析可以看出: DNA 2DNA 杂交结果在

80. 8%～ 98. 7%之间,群内同源性大于 70% ,为同种水平。

NM 019, NM 062, NM 063数值分类中在 85%的相似水平上聚为一群 (群 3) ,这 3 株菌的

3m 分别为 76. 9 ℃, 79. 1 ℃, 79. 5 ℃, ∃T m 为 2. 6 ℃,小于 5 ℃。G+ Cmo l%分别为60. 2% ,

61. 8% , 62. 6% ,属于快生型根瘤菌的范围 (59%～ 64% ) , ∃G+ Cmo l%为 2. 4% ,符合种内 ∃G

+ Cmo l%≤3%的标准。DNA 2DNA 杂交结果为 82. 7% , 86. 9% ,群内同源性大于 70%。为了

进一步研究分自同一属寄主锦鸡儿根瘤菌和群 3菌株的亲源关系,我们把其他数值分类中在
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85%的相似水平上未聚入群 3锦鸡儿根瘤菌菌株和 SD S2PA GE 全细胞蛋白分析加入的锦鸡

儿根瘤菌一起与群 3的中心株NM 019进行了DNA 杂交分析。结果表明: NM 178在数值分类

中在 83%的相似水平上和群 3聚群,在 SD S2PA GE 全细胞蛋白分析中在 69%的相似水平上

与NM 019聚群,此株菌的 T m 为 77. 4 ℃, G+ Cmo l%为 62. 1% ,与NM 019的DNA 2DNA 杂

交值为 74. 1% ,可认为此株菌也属于群 3 DNA 2DNA 杂交同源群。NM 020, NM 183和NM 218

在数值分类中在 75%的相似水平上和NM 019聚群,在 SD S2PA GE 全细胞蛋白分析中在 69%

的相似水平上与NM 019 聚群, 这 3 株菌的 T m 分别为 77. 0 ℃, 77. 9 ℃和 76. 3 ℃。G +

Cmo l%分别 62. 2% , 64. 1%和 62. 0% , 与NM 019 的DNA 2DNA 杂交值为 72. 9% , 60. 0% ,

62. 9%。可以认为NM 183、NM 218不属于群 3 DNA 2DNA 杂交同源群,而NM 020属于群 3

DNA 2DNA 杂交同源群。XJ 96811、XJ 96113、XJ 96112、XJ 96124、XJ 96827、XJ 96134 在 SD S2
PA GE 全细胞蛋白分析中在 79%的相似水平上与NM 019聚群。这 6株菌的 T m 分别为 75. 0,

75. 0, 77. 6, 77. 0, 77. 2, 75. 0; G + Cmo l%分别 59. 3% , 60. 3% , 63. 5% , 60. 2% , 62. 7% ,

61. 3%。其与NM 019 的DNA 2DNA 杂交值分别为 64. 0% , 54. 9% , 56. 6% , 62. 2% , 66. 5% ,

56. 2% ,均小于 70% ,不属于群 3 DNA 2DNA 杂交同源群。可以看出从内蒙地区分离的 7株锦

鸡儿根瘤菌有 5株菌的DNA 同源性大于 70%。而从新疆分离的 6株锦鸡儿根瘤菌和NM 019

的DNA 同源性则较低,和群 3不为一个DNA 同源群。这说明从同一属寄主植物锦鸡儿分离

的根瘤菌可能因生态条件的差异而表现其多样性。

2. 2　部分已知种模式株的 Tm 值, G + Cm ol %及与新群中心株的D NA -D NA 杂交分析 (见

表 3)

表 3　各新群中心菌株与已知种的DNA 2DNA 杂交同源性 (H ) %

模式株种名 菌　号　　 T m (℃)
G+ C

mo l%

与XJ 96060

的H , %

与XJ96408

的H , %

与NM 019

的H , %

M esorh iz obium ciceri 3383T 　78. 8 　60. 3 　　0① 　　0 　　24. 1
M . huaku ii CCBAU 2609T 78. 6 60. 7 13. 2 5. 8 20. 1
M . loti N ZP2213T 76. 7 61. 2 0 7. 5 4. 0
M . tianshanense CCBAU 3306T (A IBS) 79. 8 59. 1 25. 9 34. 5 44. 2
R h iz bium hainanense CCBAU 57015T ( I66) 79. 0 59. 5 38. 2 39. 3 31. 0
R. g a leg ae HAM B I540T 79. 1 59. 5 41. 7 16. 0 33. 8

R. trop ici C IA T 899T 78. 9 61. 2 28. 7 26. 4 34. 2
R. m ong olense U SDA 1844T 78. 6 62. 1 31. 2 14. 6 21. 8

R. etli CFN 42T 79. 0 60. 4 36. 9 21. 3 39. 7
R. g a llicum U SDA 2910T (R 602) 79. 4 60. 5 23. 7 19. 7 33. 0

R. g iard in ii U SDA 2914T (H 152) 77. 5 59. 7 35. 9 21. 5 22. 6
R. leg um inosarum U SDA 2370T 79. 5 60. 4 26. 8 18. 5 44. 7

S inorh iz obium m eliloti U SDA 1002T 77. 3 62. 7 28. 7 22. 6 14. 4
S. saheli U SDA 4102T 79. 8 60. 4 39. 1 27. 6 14. 8

S. f red ii U SDA 205T 78. 0 62. 4 40. 8 34. 5 36. 8
S. m ed icae U SDA 1037T (A 321) 79. 8 61. 4 34. 3 23. 7 19. 7

S. terang a U SDA 4101T 79. 0 59. 8 20. 6 28. 5 29. 6
群 1 XJ 96060 79. 0 61. 6 100② 31. 1 32. 8
群 2 XJ 96408 78. 3 61. 6 31. 1 100 27. 9
群 3 NM 019 76. 9 60. 2 12. 9 25. 6 100

注:①同源性小于等于 0均以 0表示; ②同源性大于等于 100均以 100表示。
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由表 3可以看出,已知种模式株的 T m 值在 76. 7～ 79. 8 ℃之间, G+ Cmo l%在 59. 1%～

62. 7%之间。群 1 中心株与各模式株的DNA 2DNA 杂交值在 0～ 41. 7%之间, 其中与 R.

m ong olense, S. m eliloti, S. saheli, S. f red ii, S. m ed icae, S. terang a 模式株的DNA 2DNA 杂交值

分别为 31. 2% , 28. 7% , 39. 1% , 40. 8% , 34. 3%和 20. 6% ; 群 2 中心株与各模式株的DNA 2
DNA 杂交值在 0～ 39. 3%之间, 其中与 R. m ong olense, S. m eliloti, S. saheli, S. f red ii, S.

m ed icae, S. terang a 模式株的DNA 2DNA 杂交值分别为 14. 6% , 22. 6% , 27. 6% , 34. 5% , 23.

7% , 28. 5%。群 3中心株与各模式株的DNA 2DNA 杂交值在 4. 0%～ 44. 7%之间。

根据国际细菌学分类委员会的建议, ∃T m≤5 ℃,DNA 2DNA 杂交同源性≥70%为种的界

线规定,群 1和 2的菌株群内 ∃T m≤5 ℃, DNA 2DNA 杂交值≥70% ,而其中心株与各模式株

的DNA 2DNA 杂交值≤70% ,因此可以确证群 1和 2是不同于已知种的 2个新的DNA 2DNA

杂交同源群,即新种群,进一步深入研究可定新种。群 3菌株NM 019, NM 062, NM 063的 ∃T m

为 2. 6 ℃,小于 5 ℃, ∃G+ Cmo l%为 2. 4% ,符合种内 ∃G+ Cmo l%≤3%的标准。DNA 2DNA

杂交群内同源性大于 70% , 其中心株NM 019 与各模式株的DNA 2DNA 杂交值在 4. 0%～

44. 7%之间,小于 70% ,但由于菌株数量较少,还需进一步扩大菌株再研究。

长期以来,一直认为根瘤菌分类与寄主密切相关,从某一寄主或某些寄主分离的根瘤菌应

该属于一个根瘤菌菌种。而从本研究的结果可以看出,供试群 1的 22株苜蓿根瘤菌、7株草木

樨根瘤菌,群 2的 3 株苜蓿根瘤菌、6 株草木樨根瘤菌和 S. m elilot, S. m ed icae, R. m ong olense

不是一个DNA 同源群。群 3的 3株锦鸡儿根瘤菌和各已知种也不是同一个DNA 同源群。从

这些菌株的地理来源来看,群 1的 29株菌有 17株菌分离自吐鲁番干旱地区, 4株菌分离自东

湾山地, 8株菌分离自石河子地区的沙湾,乌兰乌苏。群 2的 9株菌有 3株菌分离自吐鲁番干

旱地区, 2株菌分离自东湾山地, 4株菌分离自石河子地区的沙湾,乌兰乌苏。新疆吐鲁番地区

海拔为- 95～ - 76 m ,土壤酸碱度为 8. 6～ 9. 1,最高温度 47. 6 ℃,年平均降水量为16. 4 mm ,

年平均蒸发量为 3 000 mm。东湾为一山区,不宜农作物种植,石河子地区的沙湾、乌兰乌苏等

地过去为盐碱化较严重的地区。正是因为这种生态条件的差异而使得分离自该地区的苜蓿,草

木樨根瘤菌表现出多样性。群 3的 3株菌分离自内蒙干旱地区,而分离自新疆的 6株锦鸡儿根

瘤菌,由于地理来源不同,和群 3也归不到一个DNA 同源群。这些生态环境的特殊性使得此

环境中与豆科植物共生的根瘤菌也表现特异。这进一步证实环境条件对根瘤菌分类地位的影

响大于寄主专一性的影响。

本研究的结果表明,根瘤菌尤其是一些特殊生态环境下的豆科植物根瘤菌,在遗传型上具

有多样性,对这类固氮生物资源的调查和分类研究对开发利用抗逆性菌株有重要的意义。
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