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Introduction



Introduction

迄今为止（2019.09），已有3800多个

原核生物物种发表在IJSEM或出现在《国际

细菌命名法规》的名单上。

WFCC对来自48个国家和地区的447444

株微生物进行了分类。



Introduction

比较容易分离的原核生物已经从多个方面得
到了很好的研究。

然而，研究者可能忽视或很少关注不常见的
原核生物和难以培养的微生物。



Introduction 16S rRNA系统发育树（门水平）



Introduction 数据来自Scopus数据库



Introduction 数据来自根据WFCC全球微生物目录



Introduction

基因组测序主要有三种方法：

第一种方法：利用 Illumina, PacBio, Nanopore,  

Qiagen,BGISEQ, IonTorrent或其他测序仪器对培养的原核生物

进行全基因组测序（WGS)



Introduction

第二种方法：宏基因组测序，可以直接从环境中产生DNA读数，而

无需培养单个菌落。整个过程包括环境DNA（eDNA）的提取、扩增和

高通量测序。

第三种方法：单细胞DNA基因组测序（SAG）。这是另一种与培养

无关的方法。SAG包括使用微流控系统或类似系统分离单个细胞、提取

DNA、使用多重置换扩增技术进行DNA扩增、构建测序文库、DNA测序

以及将读取的内容组装成序列。



Introduction 可培养和不可培养原核生物发现的全过程
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Underexplored Prokaryotes



Underexplored Prokaryotes

2.1. Definition of Underexplored Prokaryotes

rare

微生物学家通常将稀有或未被充分挖掘的原核生物分为

（i）具有有限类型菌株的可培养属

（ii）实验室条件下不可培养的微生物

（iii）环境中呈现少数种群的原核生物



Underexplored Prokaryotes

2.2 Reasons for Analysing Underexplored Prokaryotes

1.获得基本知识，有利于重构生命之树

2.与健康和疾病的关系

3.“蓝海战略”

对未被充分开发
的原核生物及其
大分子和天然产
物的探索被认为
是科学中的“蓝

海战略”



Underexplored Prokaryotes

2.3. Why Are Great Proportions of Prokaryotes Unculturable

1.可能需要特殊的培养条件：不寻常的营养物质，较小温度或pH范

围，或不寻常的化合物来支持其生长。

2.来自环境的细胞处于休眠阶段，无法复苏。

3.基因组较小导致大多数CPR缺乏许多生物合成途径，缺乏ATP合

成酶，并且缺乏电子运输链复合体。 “候选门辐射群”
（ Candidate Phyla 

Radiation ），这是一组从来
没有被培养成功的细菌，却组
成了现今生命中最主要的多样

性。



Underexplored Prokaryotes

2.4. How Should Underexplored Prokaryotes Be Cultured?

注意其生长条件

使用重水（H2
18O）对土壤样品进行了再干燥,在引入重

水后，最初发现的稀有微生物的数量显著增加，从几乎

无法检测到的数量增加到群落的比例。

取样地点

进行采样的地点也许应该考虑一些人类活动最少的，难以到

达的地点。



Underexplored Prokaryotes

2.4. How Should Underexplored Prokaryotes Be Cultured?

修改培养策略：

1.如隔离芯片（ICIPS)这样的装置来最大化个体菌落的数量

2. Ex situ cultivation：用扩散生物反应器的新型细菌培养装

置，从变形菌、厚壁菌、放线菌和拟杆菌中分离出35株以

前未培养的菌株。



Underexplored Prokaryotes

2.5. Exploring Unculturable Prokaryotes Using Metagenome-Assembled                        

Genomes (MAG)

宏基因组技术是通过直接将环境样品中所有微生物的 DNA 提取出

来，构建宏基因组文库，然后一起测序，利用基因组学方法研究环

境样品所包含的全部微生物的遗传组成及其群落功能。

样品总 DNA 的提
取 建库测序 序列拼接

基因组分
装(Genome 

binning)和分析



Underexplored Prokaryotes

CheckM是一种用于确定基因组完整性和识别
污染序列的工具。

与MAG相关的研究和生物信息学工具
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Limitations and Future Directions of Prokaryote Discovery



Potential Applications of Underexplored Prokaryotes

Potential Applications of Underexplored Prokaryotes

1.环境领域：如治理海洋环境污染

2.生物技术：嗜冷微生物的酶在生物技术中有潜在的用

途，特别是对于需要较低温度的应用。

3.生物能源：尝试寻找未被充分挖掘的可培养原核生物

以及利用宏基因组方法进行基因挖掘以生产稀少糖。



Limitations and Future Directions of Prokaryote Discovery

探索稀有原核生物仍有许多障碍和限制，如原核生物

基因组的大小各不相同，不可培养的CPR具有非常小的基因

组，它们具有最小的生物合成能力，因此，一些不可培养

的原核生物，特别是那些基因组非常小的原核生物，可能

编码的蛋白质不太适用于工业，从而限制了它们在生物技

术中的应用。
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Conclusions



Conclusions

目前，对于未培养原核生物的培养仍具有一定的挑战性，

研究人员可尝试不同的方法，如：采样点的选择、复苏方法、

富集技术，或者探索最先进的培养方法，应用更为先进的测序

技术，特别是宏基因组和单细胞基因组技术，同时借助相应生

物信息学工具，让我们更加全面地了解自然环境中微生物的多

样性，从而能够从复杂环境中得到大量未培养微生物的基因组

信息。
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