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隐板裸刺蛇尾共附生真菌的分离鉴定及其代谢产物的抑菌活性
研究*

罗志宏,钟雯雯,刘昕明,高程海,夏辰曦,陈显强**,刘永宏**

(广西中医药大学海洋药物研究院,广西南宁 530200)

摘要:为更好地开发和利用蛇尾共附生微生物资源,本研究对隐板裸刺蛇尾(Gymnolophus
 

obscura)可培养共

附生真菌及其代谢产物抑菌活性进行研究。实验采用3种培养基分离隐板裸刺蛇尾共附生真菌,通过Blast
分析ITS

 

rDNA基因序列鉴定真菌,并运用96孔板法评估真菌的乙酸乙酯提取物的抑菌活性。实验结果发

现,从隐板裸刺蛇尾分离的共附生真菌有格孢腔菌目(Pleosporales)真菌7株和肉座菌目(Hypocreales)真菌4
株。两株真菌(GXIMD02021和GXIMD02022)与已报道菌株的ITS

 

rDNA序列相似度小于97%,是潜在新菌

种,占已鉴定菌株数量的 18.2%。所有共附生真菌代谢产物对至少一种指示菌有抑制活性。除 GX-
IMD02019、GXIMD02020、GXIMD02022和GXIMD02023外,其他菌株代谢产物均抑制表皮葡萄球菌(Staph-
ylococcus

 

epidermidis);4株菌株(GXIMD02018、GXIMD02020、GXIMD02021和GXIMD02022)代谢产物抑

制耐甲氧西林金黄色葡萄球菌(Methicillin􀆼resistant
 

Staphylococcus
 

aureus);3株菌株(GXIMD02021、GX-
IMD02022和GXIMD02024)代谢产物抑制铜绿假单胞菌(Pseudomona

 

aeruginosa);9株菌株(GXIMD02017
和GXIMD02021除外)代谢产物抑制Actinomyces

 

viscosus。本研究表明隐板裸刺蛇尾共附生真菌中潜在新

菌占比较高,丰富了棘皮动物共附生真菌的多样性,为隐板裸刺蛇尾共附生真菌次级代谢产物及其生物活性研

究提供了菌种。
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  棘皮动物是海洋底栖无脊椎动物中的重要类群,
蛇尾纲(Ophiuroidea)在棘皮动物门(Echinoderma-

ta)中种类最多、资源丰富。蛇尾纲动物是中国海域

最丰富的棘皮动物种群,共89属221种[1]。据报道,
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蛇尾纲动物含有多糖、甾族类化合物、皂苷、不饱和脂

肪酸、倍半萜、神经节苷脂等成分,这些成分具有一定

的抗肿瘤、抗病毒、抗菌、抗血管形成、抗氧化等活

性[2􀆼7],但蛇尾纲动物隐板裸刺蛇尾(Gymnolophus
 

obscura)的化学成分研究还未见报道。

  有研究表明,从无脊椎动物中分离得到的许多化

合物是由其共附生微生物产生的[8􀆼10]。据统计,海参

来源可培养真菌属于子囊菌门(Ascomycota)24科

29属,并能够产生聚酮类、生物碱和萜类等化合物,
这些化合物具有细胞毒、抗菌、抗血管生成和酶抑制

等多种生物活性[11]。海星的共附生真菌研究报道较

多,其次级代谢产物结构具有化学多样性,并具有抗

菌和抗肿瘤等活性[12􀆼17]。海百合可培养共附生真菌

包括小光壳属(Leptosphaerulina)、链格孢属(Alter-
naria)、曲霉属(Aspergillus),其次级代谢产物也有

众多的研究报道[18􀆼20]。海胆共附生真菌的次级代谢

产物具有抗菌和细胞毒活性[21,22]。但是国内外有关

蛇尾纲的共附生真菌及活性物质方面的研究未见报

道。为进一步阐明蛇尾纲动物共附生真菌的多样性,
为其天然活性代谢产物研究提供微生物资源,本研究

从西沙群岛采集隐板裸刺蛇尾,分离其可培养共附生

真菌,并研究其共附生真菌代谢产物的抑菌活性,以
丰富人们对隐板裸刺蛇尾共附生微生物的认知,为其

微生物资源开发利用提供菌种基础,同时为海洋微生

物的药用开发利用提供一定的科学依据。

1 材料与方法

1.1 材料

1.1.1 供试动物

  隐板裸刺蛇尾于2020年7月采自西沙群岛,采
样后装入保鲜袋,于冰盒中保存,24

 

h内送至实验室

保存在4
 

℃冰箱。参考《中国动物志:无脊椎动物
 

第

四十卷
 

棘皮动物门
 

蛇尾纲》[23]的特征描述鉴定其为

隐板裸刺蛇尾。

1.1.2 培养基

  微生物分离所用培养基包括察氏培养基、MB培

养基(麦芽提取粉15.0
 

g,海盐15.0
 

g,琼脂20.0
 

g,
氯霉素和氨苄青霉素各100

 

mg,蒸馏水1
 

L)和孟加

拉红 琼 脂 培 养 基。抑 菌 活 性 测 试 所 用 培 养 基 为

Luria􀆼Bertani
 

(LB)固体培养基和营养肉汤(NB)固
体培养基,不加琼脂则为液体培养基。大米培养基

(大米100
 

g,海盐
 

2
 

g,蒸馏水110
 

mL)用于共附生

真菌的发酵。

1.1.3 指示菌

  铜 绿 假 单 胞 菌 (Pseudomona
 

aeruginosa
 

ATCC10145)、耐 甲 氧 西 林 金 黄 色 葡 萄 球 菌

(Methicillin􀆼 resistant
 

Staphylococcus
 

aureus
 

ATCC43300,MRSA)、表皮葡萄球菌(Staphylococ-
cus

 

epidermidis
 

ATCC12228)、Actinomyces
 

visco-
sus

 

ATCC15987、肺炎克雷伯菌(Klebsiella
 

pneu-
moniae

 

ATCC13883)、鲍曼不动杆菌(Acinetobacter
 

baumannii
 

ATCC19606)由广西中医药大学海洋药

物研究院保藏。

1.1.4 主要试剂和仪器

  氯仿、乙酸乙酯、二甲基亚砜(DMSO)试剂等均

为分析纯,广东光华科技股份有限公司生产;引物

ITS1/ITS4,生工生物工程(上海)股份有限公司合

成;DNA提取试剂盒(DP305),天根生化科技(北京)
有限公司生产;PCR试剂盒(2×EasyTaq

 

PCR
 

Super
 

Mix),北京全式金生物技术股份有限公司生产;PCR
仪(S1000型),美国Bio􀆼Rad公司生产;电泳仪(DY-
CP􀆼31E型),北京六一生物科技有限公司生产;凝胶

成像分析仪(INFINITY
 

3026型),VILBER
 

LOUR-
MAT公司生产;培养箱(SHP􀆼150型),上海精宏实

验设备有限公司生产;旋转蒸发仪(N􀆼1300D􀆼WB
型),日本东京理化器械株式会社生产。

1.2 方法

1.2.1 共附生真菌的分离

  用无菌水清洗隐板裸刺蛇尾表面3遍,加入5
 

mL无菌海盐水研磨,研磨后的液体视为样品原液,
保存于离心管备用。样品原液稀释至10-2、10-3 和

10-4 倍后,均匀涂布到相应的3种分离培养基平板

上,于25
 

℃培养箱培养,自第5天开始每日观察菌落

生长情况,并将其转接到另一新的平板上进行三区划

线纯化。记录菌落数及菌落的形态特征。

1.2.2 菌株鉴定

  取新鲜菌体,液氮研磨,按照DNA提取试剂盒

的说明提取真菌基因组。采用真菌通用引物
 

ITS1
(5'􀆼TCCGTAGGTGAACCTGCGG􀆼3')和

 

ITS4
 

(5'􀆼
TCCTCCGCTTATTGATATGC􀆼3')进 行

 

PCR 扩

增。扩增样品经琼脂糖凝胶电泳验证后,委托生工生

物工程(上海)股份有限公司进行测序分析。测序结

果提交至GenBank数据库,应用Blast进行序列相似

性比对,获得相似度高的种属信息。使用 MEGE􀆼X
软件的UPGMA法构建系统发育树,置信值检测设

为Bootstrap
 

1
 

000次。
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1.2.3 共附生真菌代谢产物的制备

  将分离得到的菌株接种到大米培养基,25
 

℃静

置培养30
 

d。使用乙酸乙酯作为溶剂,超声提取代谢

产物3次,合并提取液并减压浓缩,回收溶剂,得到共

附生真菌代谢产物。

1.2.4 共附生真菌代谢产物的抑菌活性测试

  利用 DMSO 溶解代 谢 产 物,样 品 浓 度 为 50
 

mg·mL-1,备用。指示菌耐甲氧西林金黄色葡萄球

菌、铜绿假单胞菌、表皮葡萄球菌、肺炎克雷伯菌培养

于LB培养基,Actinomyces
 

viscosus、鲍曼不动杆菌

培养于NB培养基。采用96孔板法测定发酵产物对

指示菌的抑制活性。96孔板的第1列加入190
 

μL
灭菌液体培养基,第2-11列加入100

 

μL灭菌液体

培养基;然后再往第1列中加入10
 

μL样品溶液,混
合均匀,取100

 

μL加入到第2列,采用倍比稀释法稀

释至第9列。第1-9列的每孔加入100
 

μL菌液,混
合均匀,使得对应列的样品终浓度分别为1.250

 

00、

0.625
 

00、0.312
 

50、0.156
 

25、0.078
 

13、0.039
 

06、

0.019
 

53、0.009
 

77、0.004
 

88
 

mg·mL-1。第10列

加入100
 

μL灭菌液体培养基代替菌液作为阴性对

照,第11列加入100
 

μL菌液但不加测试样品作为空

白对照。阳性药物氨苄青霉素钠和环丙沙星终浓度

均为50.000、25.000、12.500、6.250、3.125、1.563、

0.781、0.391、0.195
 

μg·mL
-1。置37

 

℃恒温培养

箱培养24
 

h,观察实验现象。如孔内液体呈浑浊状

态,说明相应浓度的样品无抗菌活性;若孔内液体澄

清,说明小孔内细菌生长被抑制。对应澄清孔的最小

样品浓度为发酵产物抑制致病菌的最低抑制浓度

(MIC)。

2 结果与分析

2.1 共附生真菌的分离

  从隐板裸刺蛇尾共分离出25株可培养共附生真

菌。根据菌落形态特征,这25株真菌可初步分为11
种,其菌落培养特征如图1所示。从孟加拉红琼脂培

图1 隐板裸刺蛇尾共附真菌在 MB培养基上的菌落形态

Fig.1 Colony
 

morphology
 

cultured
 

on
 

MB
 

medium
 

of
 

symbiotic
 

and
 

epiphytic
 

fungi
 

from
 

Gymnolophus
 

obscura
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养基中可分离出菌株GXIMD02016、GXIMD02017、

GXIMD02018、GXIMD02019、GXIMD02023,MB培

养基中可分离出菌株GXIMD02018、GXIMD02020、

GXIMD02021、GXIMD02022、GXIMD02023,察氏培

养基中可分离出菌株GXIMD02017、GXIMD02023、

GXIMD02024、GXIMD02025、GXIMD02026。将 菌

株纯化至平板上供后续实验使用。

2.2 菌株鉴定

  通过Blast比对ITS
 

rDNA基因序列的结果如

表1所示。GXIMD02021和GXIMD02022株菌与已

确定分类地位和未确定分类地位菌株的相似度均不

到97%,为潜在新菌,占已鉴定菌株数量的18.2%;

GXIMD02016、GXIMD02020与已确定分类地位菌

株的序列同源性最高相似度小于97%,但与未确定

分类地位的格孢腔菌目(Pleosporales)菌株序列同源

性最高相似度大于98%;其他菌株与已报道菌株的

相似度均大于99%,包括3株枝顶孢属(Acremoni-
um)菌株、2株Trematosphaeria 属菌株、1株拟盾壳

霉属(Paraconiothyrium)菌株、1株丛赤壳属(Nec-
tria)菌株。

表1 隐板裸刺蛇尾共附生真菌ITS序列在GenBank数据库的比对结果

Table
 

1 Alignment
 

results
 

of
 

ITS
 

sequences
 

of
 

symbiotic
 

and
 

epiphytic
 

fungi
 

of
  

G.obscura
  

in
 

GenBank
 

database

菌株编号

Strain
 

code
相似菌株

Similar
 

strain

相似菌株登录号

Similar
 

strain
 

registration
 

number

相似度/%
Similarity/%

GXIMD02016 Pleosporales
 

sp. MH141290.1 98.82

Tremateia
 

chiangraiensis NR168867.1 93.76

GXIMD02017 Acremonium
 

alternatum MK952527.1 99.81

GXIMD02018 Trematosphaeria
 

grisea KX757030.1 99.80

GXIMD02019 Paraconiothyrium
 

cyclothyrioides MF135511.1 100.00

GXIMD02020 Pleosporales
 

sp. MK732149.1 100.00

Bimuria
 

novae􀆼zelandiae OM337538.1 92.61

GXIMD02021 Leptosphaerulina
 

sp. KY827352.1 94.98

Letendraea
 

helminthicola MH483996.1 91.77

GXIMD02022 Leptosphaerulina
 

sp. KY827352.1 96.69

Pseudopithomyces
 

angolensis NR161121.1 93.19

GXIMD02023 Trematosphaeria
 

grisea KT220662.1 99.60

GXIMD02024 Acremonium
 

sclerotigenum MT226598.1 99.80

GXIMD02025 Nectria
 

dematiosa MH748176.1 99.03

GXIMD02026 Acremonium
 

alternatum MT529342.1 99.80

  应用 MEGE􀆼X软件中的Clustal
 

W 模块进行

DNA排序,用 UPGMA法构建系统发育树(图2)。
从图2可以看出,11株真菌与序列同源性最高菌株

构成了2个大聚类,分别属于格孢腔菌目(Pleospora-
les)和 肉 座 菌 目(Hypocreales)。GXIMD02016 与

Pleosporales
 

sp.(MH141290.1)、Tremateia
 

chian-
graiensis(NR168867.1)形成了一个100%支持率的

聚类,且 与 未 确 定 分 类 地 位 的 格 孢 腔 菌 目 真 菌

Pleosporales
 

sp.(MH141290.1)形成了末端聚类,
说明GXIMD02016与格孢腔菌目(Pleosporales)隔
孢假壳科(Didymosphaeriaceae)的真菌亲缘关系密

切,但尚不能具体到属和种。GXIMD02021与未确

定 分 类 地 位 真 菌 Leptosphaerulina
 

sp.
(KY827352.1)、Pleosporales

 

sp.(MK732149.1)构

成 了 77% 支 持 率 的 聚 类。GXIMD02020、GX-
IMD02022分别与 Pleosporales

 

sp.(MK732149.1)
和Leptosphaerulina

 

sp.(KY827352.1)形成末端聚

类。 虽 然 GXIMD02020、 GXIMD02021、 GX-
IMD02022

 

ITS
 

rDNA基因序列分别与Bimuria
 

no-
vae􀆼zelandiae(OM337538.1)、Letendraea

 

helmin-
thicola(MH483996.1)、Pseudopithomyces

 

angolen-
sis(NR161121.1)相似度较高,但是没有形成末端聚

类。 目 前,GXIMD02020、GXIMD02021、GX-
IMD02022尚不能解析到具体的种,但是从系统发育

树(图2)可知,它们与隔孢假壳科(Didymosphaeri-
aceae)的真菌亲缘关系密切。其他菌株与ITS

 

rDNA
基因序列高度相似的菌株均构成了末端聚类,且支持

率为54%-100%。
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图2 运用UPGMA法基于ITS
 

rDNA序列构建的系统发育树

Fig.2 Phylogenetic
 

tree
 

constructed
 

by
 

UPGMA
 

method
 

based
 

on
 

the
 

ITS
 

rDNA
 

sequence

2.3 共附生真菌的抑菌活性

  隐板裸刺蛇尾共附生真菌代谢产物抗菌活性如

表 2 所 示。GXIMD02016、GXIMD02017、GX-
IMD02018、 GXIMD02021、 GXIMD02024、 GX-
IMD02025、GXIMD02026菌株代谢产物有一定的抗

表皮葡萄球菌活性,其 MIC值为0.312
 

5-1.250
 

0
 

mg· mL-1。GXIMD02018、GXIMD02020、GX-
IMD02021、GXIMD02022代谢产物抑制 MRSA 的

MIC值 为 0.625
 

0-1.250
 

0
 

mg·mL-1。GX-
IMD02022和GXIMD02024菌株代谢产物显著抑制

铜绿假单胞菌,MIC值为0.039
 

0
 

mg·mL-1;GX-
IMD02021菌株代谢产物抑制铜绿假单胞菌的 MIC
值为1.250

 

0
 

mg·mL-1。除GXIMD02017和GX-
IMD02021外,其他菌株代谢产物均具有一定的抑制

Actinomyces
 

viscosus 活 性,其 中 GXIMD02019 和

GXIMD02025菌株代谢产物具有显著的抑制 Acti-
nomyces

 

viscosus 的 活 性,MIC 值 为 0.156
 

mg·

mL-1。所有测试样品未显示有抑制肺炎克雷伯菌和

鲍曼不动杆菌活性。

表2 隐板裸刺蛇尾共附生真菌代谢产物的 MIC值

Table
 

2 
 

MIC
 

value
 

of
 

the
 

metabolites
 

of
 

symbiotic
 

and
 

epiphytic
 

fungi
 

from
  

G.obscura Unit:mg·mL-1

菌株Strain
MIC

 

value

Staphylococcus
 

epidermidis MRSA Pseudomona
 

aeruginosa
 

Actinomyces
 

viscosus
Klebsiella

 

pneumoniae
Acinetobacter

 

baumannii

GXIMD02016 0.625
 

00 - - 1.250
 

00 - -
GXIMD02017 0.312

 

50 - - - - -
GXIMD02018 1.250

 

00 1.250
 

00 - 0.625
 

00 - -
GXIMD02019 - - - 0.156

 

25 - -

GXIMD02020 - 1.250
 

00 - 0.625
 

00 - -
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续表

Continued
 

table

菌株Strain
MIC

 

value

Staphylococcus
 

epidermidis MRSA Pseudomona
 

aeruginosa
 

Actinomyces
 

viscosus
Klebsiella

 

pneumoniae
Acinetobacter

 

baumannii

GXIMD02021 0.625
 

00 1.250
 

00 1.250
 

00 - - -

GXIMD02022 - 0.625
 

00 0.039
 

06 0.312
 

50 - -

GXIMD02023 - - - 0.625
 

00 - -

GXIMD02024
 

0.625
 

00 - 0.039
 

06 1.250
 

00 - -

GXIMD02025 0.312
 

50 - - 0.156
 

25 - -

GXIMD02026 1.250
 

00 - - 1.250
 

00 - -

Ampicillin
 

sodium 3.125 3.125 - 6.250 1.563 1.563

Ciprofloxacin 6.250 0.781 3.125 3.125 0.781 3.125

3 讨论

  本研究开展蛇尾纲动物共附生真菌研究,从隐板

裸刺蛇尾分离25株共附生真菌,按其形态特征归属

为11种。GXIMD02016、GXIMD02019仅从孟加拉

红琼 脂 培 养 基 中 分 离 得 到;GXIMD02020、GX-
IMD02021、GXIMD02022仅从 MB培养基中分离得

到;GXIMD02024、GXIMD02025、GXIMD02026
 

仅从

察氏培养基中分离得到,说明不同的培养基对海洋真

菌有选择性且有助于丰富真菌的多样性,与刘思远

等[24]的研究结论相似。

  本研究分离得到的9株真菌与已报道真菌的基

因序列相似度大于98%,且形成末端聚类。此外,

GXIMD02021和GXIMD02022菌株在Blast分析时

与确定分类地位菌株的相似度均小于97%,且没有

形成末端聚类。通常相似度94.9%-98.0%或平均

相似度 96.4%被认为是区分新种的界限[25],GX-
IMD02021和GXIMD02022与其他菌株相似度小于

97%,因而无法确定其种,为潜在新菌种,在后续研究

中可根据形态特征以及基于其他基因序列构建的系

统发育树进一步确定其归类。GXIMD02016和GX-
IMD02020菌株与未确定分类地位的格孢腔菌目菌

株基因序列相似度大于98%且在系统发育树中与其

形成末端聚类,但与已确定分类地位菌株的最高相似

度小于94%,其种属归类需要进一步确认。

  海洋微生物来源的天然产物是海洋新药开发的

研究热点,主要来自海洋真菌和海洋细菌。然而,最
新统计分析表明70%海洋真菌天然产物与已知化合

物相似,新颖结构类型化合物较少,研究海洋特定且

未研究的微生物有利于发现结构新颖的化合物[26]。
本研究已获得两株潜在新菌 GXIMD02021和 GX-
IMD02022,今后可对其化学成分开展研究以期获得

结构新颖的海洋天然产物。本研究分离得到了枝顶

孢属(Acremonium)、Trematosphaeria 属、拟盾壳霉

属(Paraconiothyrium)、丛赤壳属(Nectria)的菌株,
这些属菌的代谢产物具有抗菌、抗肿瘤、免疫抑制、抗
氧化、抗炎、抗疟疾、细胞毒性、植物毒性、抗病毒、神
经保护、杀虫和酶抑制等多种生物活性[27􀆼32],有着广

泛的药用前景。因此,本研究分离得到的菌株可以为

发掘生物活性物质提供微生物资源。

  表皮葡萄球菌、MRSA、铜绿假单胞菌是临床致

病菌,本研究结果表明隐板裸刺蛇尾共附生真菌的代

谢产物对表皮葡萄球菌、MRSA、铜绿假单胞菌有一

定的抑制作用。因此,隐板裸刺蛇尾共附生真菌是发

掘抗菌活性物质的资源,具体的抗菌成分有待于进一

步研究。Actinomyces
 

viscosus 是菌斑的主要成员,
与龋病以及牙周病的发生有关,隐板裸刺蛇尾共附生

真菌的代谢产物对其有一定的抑制作用,具有开发成

口腔护理产品的潜在价值。

4 结论

  隐板裸刺蛇尾共附生真菌属于格孢腔菌目真菌

和肉座菌目真菌,包括枝顶孢属、Trematosphaeria
属、拟盾壳霉属、格孢腔菌属和丛赤壳属菌株。潜在

新菌的数量占已分离菌株的18.2%,比例较高。隐

板裸刺蛇尾共附生真菌的代谢产物有一定的抗菌活

性。本研究进一步丰富了棘皮动物共附生真菌的多

样性,完善了棘皮动物门共附生真菌样品库,为隐板
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裸刺蛇尾共附生真菌次级代谢产物及其生物活性研

究提供了菌种来源,有利于海洋药用微生物资源的

开发。
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Isolation
 

and
 

Identification
 

of
 

Symbiotic
 

or
 

Epiphytic
 

Fungi
 

from
 

Gymnolophus
 

obscura
 

and
 

Study
 

on
 

the
 

Antibacterial
 

Ac-
tivity

 

of
 

Their
 

Metabolites

LUO
 

Zhihong,ZHONG
 

Wenwen,LIU
 

Xinming,GAO
 

Chenghai,XIA
 

Chenxi,
CHEN

 

Xianqiang**,LIU
 

Yonghong**
(Institute

 

of
 

Marine
 

Drugs,Guangxi
 

University
 

of
 

Chinese
 

Medicine,Nanning,Guangxi,530200,China)

Abstract:In
 

order
 

to
 

better
 

develop
 

and
 

utilize
 

the
 

symbiotic
 

microbial
 

resources
 

of
 

Gymnolophus
 

obscura,the
 

antimicrobial
 

activities
 

of
 

culturable
 

symbiotic
 

and
 

epiphytic
 

fungi
 

and
 

their
 

metabolites
 

from
 

G.obscura
 

were
 

studied
 

in
 

this
 

study.Three
 

media
 

were
 

used
 

to
 

isolate
 

the
 

symbiotic
 

or
 

epiphytic
 

fungi
 

from
 

G.obscura.Fun-
gi

 

isolated
 

from
 

G.obscura
 

were
 

identified
 

based
 

on
 

the
 

analysis
 

ITS
 

rDNA
 

gene
 

sequences
 

in
 

the
 

Blast
 

data-
base.The

 

antibacterial
 

activity
 

of
 

their
 

metabolites
 

was
 

evaluated
 

by
 

96􀆼well
 

plate
 

method.The
 

results
 

showed
 

that
 

7
 

strains
 

of
 

Pleosporales
 

and
 

4
 

strains
 

of
 

Hypocreales
 

were
 

isolated
 

from
 

the
 

symbiotic
 

or
 

epi-
phytic

 

fungi.The
 

ITS
 

rDNA
 

sequences
 

of
 

two
 

fungi
 

(GXIMD02021
 

and
 

GXIMD02022)
 

were
 

less
 

than
 

97%
 

similar
 

to
 

the
 

reported
 

strains,which
 

were
 

potential
 

new
 

strains,accounting
 

for
 

18.2%
 

of
 

the
 

identified
 

strains.All
 

the
 

metabolites
 

of
 

symbiotic
 

or
 

epiphytic
 

fungi
 

had
 

inhibitory
 

activity
 

against
 

at
 

least
 

one
 

indica-
tor

 

bacteria.Except
 

for
 

GXIMD02019,GXIMD02020,GXIMD02022
 

and
 

GXIMD02023,the
 

metabolites
 

of
 

other
 

strains
 

inhibited
 

Staphylococcus
 

epidermidis.The
 

metabolites
 

of
 

4
 

strains
 

(GXIMD02018,GX-
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IMD02020,GXIMD02021
 

and
 

GXIMD02022)
 

inhibited
 

Methicillin
 

resistant
 

Staphylococcus
 

aureus.The
 

me-
tabolites

 

of
 

3
 

strains
 

(GXIMD02021,GXIMD02022
 

and
 

GXIMD02024)
 

inhibited
 

Pseudomona
 

aeruginosa.
The

 

metabolites
 

of
 

9
 

strains
 

(except
 

GXIMD02017
 

and
 

GXIMD02021)
 

inhibited
 

Actinomyces
 

viscosus.This
 

study
 

showed
 

that
 

the
 

proportion
 

of
 

potential
 

new
 

taxa
 

is
 

relatively
 

high
 

in
 

symbiotic
 

or
 

epiphytic
 

fungi
 

of
 

G.
obscura,which

 

further
 

enriched
 

the
 

diversity
 

of
 

symbiotic
 

or
 

epiphytic
 

fungi
 

of
 

echinoderm,and
 

provided
 

strains
 

for
 

the
 

study
 

of
 

secondary
 

metabolites
 

and
 

biological
 

activities
 

of
 

symbiotic
 

or
 

epiphytic
 

fungi
 

of
 

G.
obscura.
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