
Лекция 3
Лабораторные культуры
Некультивируемые микроорганизмы



КУЛЬТУРАЛЬНЫЕ СРЕДЫ

Жидкие 

– рост всех клеток, присутствующих в культуре
– легко делать измерения количества клеток, 
убыли субстратов, прибыли продуктов и пр. 
(динамика роста)

Твердые

– рост отдельных колоний 
– выделение чистой культуры, подсчет колоний 
(КОЕ)



КУЛЬТУРАЛЬНЫЕ СРЕДЫ

Богатые 

– большое количество богатых энергией 
субстратов и факторов роста

Бедные/синтетические 

– минеральные соли, известное количество 
известного субстрата

В жидкой среде – быстрый рост, большое  
количество биомассы, присутствуют 
неизвестные микрокомпоненты, необходимые 
для роста
На твердой среде – крупные, легко заметные 
колонии

Но: условия, отличные от большинства 
природных мест обитания

Ближе к природным условиям 
При росте на жидкой среде можно определить 
потребление конкретного субстрата и влияние 
конкретных факторов роста

Но: не вырастут микроорганизмы, зависящие от 
неизвестных нам факторов роста



ЭЛЕКТИВНЫЕ СРЕДЫ

Среды, обеспечивающие  преимущества для 
определенной группы микроорганизмов 
(=получение накопительных культур –
Виноградский)

Многократные пересевы и посевы 
разведениями могут позволить выделение 
чистой культуры даже в жидкой среде

Пример:

• Выделение нитрифицирующих 
бактерий:

• Литоавтотрофы, окисляющие аммоний 
в нитрит

• Минеральная среда с аммонием как 
источником энергии и СО2 как 
источником углерода

• Детекция нитрита -> рост 
нитрификаторов

• Многократный пересев разведениями 

Чем элективнее условия, тем легче получить чистую культуру



Еще ухищрения….

Стерильная вода из исходного 
местообитания в качестве минерального 
фона

Стерильный осадок из исходного 
местообитания в качестве источника 
микроэлементов

Стерильная культуральная среда другой 
бактерии в качестве источника факторов 
роста

Инкубация in situ – микробные ловушки

Thermofilum Desulfurococcus



ВАЖНО: ФИЗИКО-ХИМИЧЕСКИЕ УСЛОВИЯ

Соответствуют условиям в месте отбора пробы:

Температура – например, 60оС, если проба была 
взята в горячем источнике-> термофилы

Большинство мезофильных микроорганизмов 
лучше растет при 37оС

Психрофилы (холодолюбивые микроорганизмы) –
растут при низких температурах (0 – 10оС)



ВАЖНО: ФИЗИКО-ХИМИЧЕСКИЕ УСЛОВИЯ

Соответствуют условиям в месте отбора пробы:

рН – в большинстве местообитаний нейтральный, но 
может быть и кислым или щелочным

Есть микроорганизмы, очень чувствительные к 
небольшим сдвигам в рН (морские, например)

рН может меняться в процессе роста (например, при 
брожении микроорганизм вырабатывает кислоты), 
поэтому в среду всегда добавляется буфер



ВАЖНО: ФИЗИКО-ХИМИЧЕСКИЕ УСЛОВИЯ
Соответствуют условиям в месте отбора пробы:

Соленость

Для большинства микроорганизмов невысокая –
несколько г/л

У морских микроорганизмов – десятки г/л (20-35)

У галофилов – сотни г/л (до насыщенного раствора)

Микроорганизмы ультрапресных водоемов (болот) 
растут только при очень низкой концентрации солей 
(обычная среда разводится в 20 раз)



ВАЖНО: ФИЗИКО-ХИМИЧЕСКИЕ УСЛОВИЯ
Соответствуют условиям в месте отбора пробы:

Аэрация

Аэробные условия – свободный доступ кислорода. 
Ватные пробки, колпачки, качалки (для лучшей аэрации)

Анаэробные условия – герметично закрытая посуда, 
свободный объем заполнен очищенным от кислорода 
газом – N2/CO2 80:20 или другими

Микроаэробные условия – в заполненную газом 
пробирку или флакон добавляется небольшое 
количество кислорода (от 1 до 10%)



Как получить чистые культуры?

Сделать 10-кратные разведения в жидкой 
среде 

Из каждого разведения посеять 0.1 мл на 
чашку Петри и растереть шпателем

Из последней чашки с ростом пересеять 
колонии на такую же жидкую или 
агаризованную среду



Культивирование анаэробов
Пробирки, флаконы или бутылки с пробками из 
бутиловой резины, прижатыми 
завинчивающимися крышками

Среду разливают под током очищенного от 
следов кислорода газом

Добавляют Na2S 9H2O –сульфид натрия, он 
связывает остатки кислорода

Индикатор резазурин показывает, достаточно 
ли среда восстановлена для роста строгих 
анаэробов

Посевы делают шприцами



Культивирование анаэробов

Как получить чистые культуры анаэробов?

Разведения в жидкой среде

Посев разведений в ролл-тюбы (пробирки 
Хангейта)

Посев разведений на чашки Петри в 
анаэробном боксе или анаэростате



Норман Пейс: в лабораторных 
культурах известно лишь 5% 
микроорганизмов, 
существующих в природе

Археи в Обсидиан Пул (Йеллоустоунский 
Национальный Парк, США)

Barns et al., PNAS 1994, 91:1609-1613



Разнообразие бактерий в 
горячих источниках 
Йеллоустоунского 
Национального Парка



Причины «некультивируемости»
Ø Не подобрали подходящие субстрат, окислитель, источник углерода

Ø Не подобрали условия культивирования (температура, рН, ионная сила раствора)

Ø Не хватает «факторов роста» (витамины, аминокислоты, жирные кислоты)

Ø Не те или в недостаточном количестве микроэлементы

Ø Ингибирование продуктом, который в естественных условиях убирается спутниками

Ø Слишком высокая концентрация субстрата

Ø Редуцированность метаболических путей



Причины «некультивируемости»
Ø Не подобрали подходящие субстрат, окислитель, источник углерода

Ø Не подобрали условия культивирования (температура, рН, ионная сила раствора)

Ø Не хватает «факторов роста» (витамины, аминокислоты, жирные кислоты)

Ø Не те или в недостаточном количестве микроэлементы

Ø Ингибирование продуктом, который в естественных условиях убирается спутниками

Ø Слишком высокая концентрация субстрата

Ø Редуцированность метаболических путей



clone S17sBac3 (AF299127)

clone VC2.1Bac8 (AF068789)

clone VC2.1Bac17 (AF068796)

clone VC2.1Bac30 (AF068804)

10%

Thiomicrospira denitrificans  DSM 1251 (L40808)T 

Wolinella succinogenes  ATCC 29543 (M88159)T 
Helicobacter pylori  ATCC 43504  (M88157)T

Sulfurospirillum deleyianum  DSM 6946 (Y13671)T 
Campylobacter fetus etussubsp. f   ATCC 27374 (M65012)T  

Arcobacter nitrofigilis  CCUG 15893 (L14627)T 

Caminibacter profundus  (Aj535664)

Hippea maritima  DSM 10411  (Y18292)T

Desulfurella acetivorans  DSM 5264  (X72768)T

Nautilia lithotrophica (Aj404370)

Caminibacter hydrogeniphilus  AM1116  (AJ309655)T

clone S17sBac14 (AF299124)

clone VC2.1Bac7 (AF068788)

clone VC2.1Bac5 (AF068787)

epsilon proteobacterium AM1115 (AJ309654)
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Маргарита  Мирошниченко

Miroshnichenko et al., IJSEM, 2004, 54:41–45

Order Nautiliales

Nautilia lithotrophica



У микроорганизма, выделенного 
из глубоководных гидротерм, 
нашелся родственник, 
обитающий рядом с островом 
Милос в Греции

Caldithrix palaeochoriensis – «почти случайное попадание»

Miroshnichenko et al., IJSEM, 2010, 60: 2120 - 2123

Маргарита
Мирошниченко



Причины «некультивируемости»
Ø Не подобрали подходящие субстрат, окислитель, источник углерода

Ø Не подобрали условия культивирования (температура, рН, ионная сила раствора)

Ø Не хватает «факторов роста» (витамины, аминокислоты, жирные кислоты)

Ø Не те или в недостаточном количестве микроэлементы

Ø Ингибирование продуктом, который в естественных условиях убирается спутниками

Ø Слишком высокая концентрация субстрата

Ø Редуцированность метаболических путей



uncultured Desulfurococcales

0.1

E. coli, AP009048

korarchaeotal clone pJP27, L25852

Icelandic Is5
freshwater env. clone pGrfC26, U59986

hot env. clone env. pJP89, L25305

hot env. clone Hverd014N, DQ441506
Icelandic Is2

Pyrodictium abyssi, X99559

Thermococcus hydrothermalis, Z70244

Kam1506

env. clone YNP_ObP_A97, DQ243761

Desulfurococcus mobilis, M36474

Kam1529

Icelandic V3

env. clone YNP_ObP_A25, DQ243754

Thermocladium modestius, AB005296

hot env. clone Hverd031N, DQ441511

Archaeglobus fulgidus, AE000782

Vulcanisaeta souniana, AB063645

Icelandic Is9

Acidilobus aceticus, AF191225

Ignicoccus pacificus, AJ271794

hot env. clone SK213, AY882767
env. clone YNP_SSp_A51, DQ243775

Kam920
"Fervidococcus fontis", EF552404

Icelandic V4
Icelandic Is6

Kam1509
Caldisphaera lagunensis, AB087499

Stetteria hydrogenophila, Y07784
Aeropyrum pernix, AB008745

Icelandic Is3
Sulfolobus solfataricus, AE006720
Kam1615

Thermofilum pendens, CP000505
Kam1514

Thermoproteus neutrophilus, AB009618

Icelandic G14
hot env. clone Hverd198A, DQ441496

Kam1521
hot env. clone pJP33, L25300

hot env. clone pSL109, U63366
hot env. clone Hverd066N, DQ441517

BL1017
hot env. clone env. pJP41, L25301

hot env. clone pSL123, U63345
env. clone YNP_ObP_A5, DQ243757

hot env. clone Hverd033N, DQ441512
hot env. clone Hverd044N, DQ441515
Icelandic V6

subter. env. clone SUBT-13, AF361212

soil env. clone SCA1170, U62817
marine env. clone 4B7, U40238

env. clone YNP_ObP_A62, DQ243758
hot env. clone pSL12, U63343

Kam1523
Kam1509

Halobacterium halobium, X03407
Methanosarcina barkeri, AJ012094
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cultured Desulfurococcales

Sulfolobales

Thermoproteales

Miscellaneous 
Crenarchaeota

group I.1b

group 1.2 57-72ºС

75-94ºС

60ºС

55-85ºС

Euryarchaeota
Perevalova et аl., AEM,  
2008, 74:7620-7628

Crenarchaeota

Анна
Перевалова



Т 55-85°С 
(Topt 70ºC)

pHopt 6.0-6.5

Anaerobe

Order Fervidicoccales

Perevalova et al., IJSEM, 2010,60:2082-2088

Анна Перевалова



Метод FISH – Fluorescent In Situ 
Hybridization

Schleper et al., Nature Revs Microbiol. 2005, 3:479-489



ДНК

?

Выделение ДНК

NGS секвенирование

Получение накопительной 
культуры 

Создание 
флюоресцентных 
зондов

FISH

Получение 
чистой 
культуры 

Субстрат ??



7%

68%

4%

21%

MCR-2a
MCR-2c
Methanobacteriales
Methanosaetaceae

108 клонов

Оценка разнообразия и соотношения различных групп метаногенов в источнике 2012
на основе секвенирования фрагментов гена mcrA

Источник 2012 (Т 58˚C, pH 5.7)

Александр
Меркель



Причины «некультивируемости»
Ø Не подобрали подходящие субстрат, окислитель, источник углерода

Ø Не подобрали условия культивирования (температура, рН, ионная сила раствора)

Ø Не хватает «факторов роста» (витамины, аминокислоты, жирные кислоты)

Ø Не те или в недостаточном количестве микроэлементы

Ø Ингибирование продуктом, который в естественных условиях убирается спутниками

Ø Слишком высокая концентрация субстрата

Ø Редуцированность метаболических путей



Причины «некультивируемости»
Слишком медленный рост – организм проигрывает в конкуренции 
за субстрат с быстрорастущими микрорганизмами

§ Ингибирование роста конкурентов – например, бактерий антибиотиками при 
культивировании архей

§ Разведение суспензии так, чтобы в ячейку планшета попадали единичные 
клетки

§ Отделение нужной клетки «лазерным пинцетом»



Причины «некультивируемости»
Ø Не подобрали подходящие субстрат, окислитель, источник углерода

Ø Не подобрали условия культивирования (температура, рН, ионная сила раствора)

Ø Не хватает «факторов роста» (витамины, аминокислоты, жирные кислоты)

Ø Не те или в недостаточном количестве микроэлементы

Ø Ингибирование продуктом, который в естественных условиях убирается спутниками

Ø Слишком высокая концентрация субстрата

Ø Редуцированность метаболических путей



Некультивируемые микроорганизмы – статус Candidatus

Не получены в чистой 
культуре,
но растут в лабораторных 
консорциумах

Очень медленный рост, 
лабораторную культуру получить 
невозможно

Nanoarchaeota

Консорциум, 
анаэробно 
окисляющий метан



Джил Банфилд

Nature, March 10 2016



an Lrp-AsnC family transcriptional regulator and a copper
chaperone, resembling functional copper fitness islands described
for ‘Ferroplasma acidarmanus’27. This gene cluster was found
to be conserved in Cuniculiplasma-related archaea. Furthermore,
C. divulgatum S5 genome possessed two copies of this copper-
fitness island (Fig. 6). Interestingly, one of the C. divulgatum
S5 copper fitness islands was adjacent to genetic loci for
SHOCT family and DUF 302 family proteins as in the Mia14
copper gene cluster, while another C. divulgatum S5 copper gene
island had a high level of gene synteny with C. divulgatum PM4
(Figs. 5 and 6). The above observation supports the lateral gene
transfer from ancestral Cuniculiplasma-related lineage(s) to
Mia14. In that case, it is more likely that LCA of Cuniculiplasma
had two copies of this gene cluster, one of which was lost during
the evolution of C. divulgatum PM4 and ‘G-plasma’.

Detailed analysis of de novo metagenome sequencing data
from Parys Mountain samples shows that gene clusters similar to
the abovementioned copper fitness island of Mia14 are widely
present in different metagenomic contigs (Supplementary Data 2).
It indicates that this highly mobile gene set is important for
heavy metal resistance in microbial communities inhabiting
acidic environments with high concentrations of dissolved
metal ions.

Other smaller GIs of Mia14 (Fig. 5) contain defence systems
(toxin/antitoxin and type III restriction-modification proteins),
2-oxoacid dehydrogenase multienzyme complexes, 2-oxoacid
decarboxylase (E1) component subunits α and β, glycosyltrans-
ferases and numerous hypothetical proteins. Interestingly, the
laminin G-encoding gene locus is also situated on the GI (see the
section ‘Secretion systems’).

Euryarchaeota

Nanoarchaeota

Nanoarchaeota

“Ca. Woesarchaeota”

“Ca. Diapherotrites”

“Ca. Aenigmarchaeota”

“Ca. Nanohaloarchaeota”

Thaumarchaeota

Crenarchaeota

Korarchaeota

100 Nanoarchaeote Nst1 GCA 000387965.1

Mia14

Archaeon GW2011 AR15 GCA 000830295.1

Archaeon GW2011 AR17 GCA 000805995.1

Archaeon GW2011 AR20 GCA 000830315.1

“Ca. lainarchaeum andersonii” SCGC AAA011

“Ca. Nanosalinarum” J07AB56 GCA 000220355.1

“Ca. Nanohaloarchaea” B1 Br10 U2g1 GCA 001563875

“Ca. Haloredivivus” G17 GCA 000236195.2

Candidate phylum “Lokiarchaeota” GC14 75 GCA 000986845.1

Candidate phylum “Thorarchaeota” SMTZ1 83 GCA 001563325.1

Archaeon GW2011 AR10 GCA 000830275.1

Archaeon GW2011 AR5 GCA 000806115.1

E11 GCA 000402355.1

Archaeon SCGC AAA011 G17 GCA 000402515.1

Archaeon JGI OTU 1 GCA 000494105.1

Archaeon SCGC AAA011 L22 GCA 000380905.1

Nanoarchaeum equitans Kin4 M GCA 000008085.1
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Fig. 4 Phylogenetic position of Mia14 within Archaea. An approximate Maximum Likelihood tree based on the concatenated alignment of 56 ribosomal
proteins universally conserved in Archaea. In total, 285 genomes were analysed. Taxa are named according to the NCBI taxonomy. Candidate phyla are
shown in quotation marks. Lineages with cultured/co-cultured representatives are highlighted in blue. NCBI Genome Assembly IDs are shown for individual
genomes. Scale bar reflects 0.1 substitutions per amino-acid position

NATURE COMMUNICATIONS | DOI: 10.1038/s41467-017-00104-7 ARTICLE

NATURE COMMUNICATIONS |8: �60� |DOI: 10.1038/s41467-017-00104-7 |www.nature.com/naturecommunications 5

kbp (968 bases per gene). About ~ 150–200 hypothetical proteins
were present. The genome encodes 45 transfer RNAs. Three
introns were detected across the chromosome. All these traits
are typical for small archaeal genomes, e.g., in Nanoarchaeum
equitans (491 kbp)23, ‘Candidatus Nanobsidianus stetterii’,
Nst1 belonging to the phylum Nanoarchaeota (592 kbp)10,
ARMAN-2 (~ 1Mbp)5 and other host-associated or symbiotic
microorganisms.

Lateral gene transfer between Thermoplasmatales and Mia14.
Comparative analysis of in silico proteomes of Mia14 and strains
S5 and PM4 with ProteinOrtho24 revealed several clusters of
orthologous genes shared between Mia14 and C. divulgatum S5,
but absent in C. divulgatum PM4 (Supplementary Data 1,
Supplementary Fig. 2). These genes encode several membrane-
associated proteins (MIA14_0876, _0886, _0893 and _0478), two
SAM-dependent methyltransferases (MIA14_0883 and _0885),
sulfocyanin (MIA14_0884) and peroxiredoxin (MIA14_0479).
It should be noted that the majority of these proteins have
homologues in PM4, but are more distant to those from both
Mia14 and S5 and have different gene context. Few Mia14 genes
from these clusters have no homologues in PM4.

Analysis with IslandViewer325 showed that altogether
five genomic islands (GIs) are present; the largest GI

contains 41 genes and spans 36.5 kbp (Fig. 5). A closer inspection
of this island reveals that the integration occurred in the gene
for zinc-binding pyruvate-formate lyase-activating enzyme
(MIA14_0850), splitting it in two parts: MIA14_0850 and
MIA14_0891, with the latter located in the immediate vicinity
of 23S rRNA gene. About 50% of genes within this GI could not
be assigned to known arCOGs and represent small proteins that
often contain transmembrane segments, which is typical
for archaeal ‘dark matter’. In turn, the genes assigned to arCOGs
(i.e., MIA14_0898, the DNA invertase Pin homolog, MIA14_0894
(similar to those from other Thermoplasmatales), ParA family
chromosome partitioning ATPase and MIA14_0890, integrase of
XerD family) were shown to be strongly associated with ‘dark
matter’ islands in archaeal genomes and could be specifically
attributed to integrated mobile elements26.

Among GI-associated genes, we also found cation transport
ATPase/copper-transporting P-type ATPase(MIA14_0877),
which may have significance for the fitness of this organism in
the harsh conditions of Parys Mountain AMD. Phylogenetic
analysis of this ATPase showed that its close homologues are
widely distributed among acidophilic Thermoplasmatales. At the
same time, the copper-transporting ATPase of ARMAN-2 seems
only quite distantly related to MIA14_0877 (Fig. 6, Supplemen-
tary Table 1). Gene neighbourhood of MIA14_0877 included
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Fig. 3 Archaeal cells visualised by CARD-FISH. Hybridisation with a probe Thpmt680R and b probe ARM-MIA1469R to target Cuniculiplasma spp. and
‘Ca. Mancarchaeum’, respectively. c Side-by-side comparison of ‘Ca. Mancarchaeum’ vs. Cuniculiplasma. ‘Ca. Mancarchaeum’ cells (magenta) localised on
green Cuniculiplasma spp.). Panels d, e and f are the magnified images of yellow-boxed fields of panels a, b and c, respectively. The image was corrected with
Daltonize tool (https://github.com/joergdietrich/daltonize) to improve perception of deuteranopic persons. Scale bars are 10 µm in panels a, b and c and 1
µm in panels d, e and f
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НИТРИФИЦИРУЮЩИЕ АРХЕИ
“Морской снег” - хлопья в толще воды холодных морей -
Thaumaracheota

Затем удалось отсеквенировать большой кусок ДНК с геном 
16S рРНК и функциональным геном

И только потом из аквариума в Сиэтле была выделена первая 
нитрифицирующая архея - Nitrosopumilus

Ed De Long

Christa Schleper

David Stahl



МЕТАГЕНОМ СООБЩЕСТВА

MAG

MAG

MAG

Анализ MAGов дает информацию для попыток культивирования

SINGLE CELL GENOME    - ГЕНОМ ЕДИНИЧНОЙ КЛЕТКИ



Figure 6. Information from genome-resolved analysis of natural microbial communities
(A) Predicted metabolic features for some newly described bacteria and archaea from a range of different sites and studies (for references, please see the text).
The simplified cell cartoons highlight how genomics-based analyses of organisms from candidate phyla have revealed their biogeochemically important roles.
Organisms are represented in the context of sediment, an environment that hosts many newly described bacteria and archaea, but they occur in other envi-
ronments. Genomes of bacteriophage (phage), viruses (of archaea), and plasmids can also be reconstructed, enabling direct analysis of the roles of these entities
in augmenting host metabolism and lateral gene transfer.
(B) Diagram illustrating the concept of coexisting microorganisms working together to complete a single biogeochemical pathway (ammonia, NH3, to N2). This is
based on Figure 6 and traits data in Supplementary Table 9 of Anantharaman et al. (2016). Examples of coupling of reduction of nitrogen-based compounds to the

(legend continued on next page)
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Какие организмы следует выделять?

Ø если у них есть искомые (целевые) свойства

Ø если они представляют новые филогенетические линии

Ø если у них есть новые метаболические пути

Ø если это массовые, широко распространенные 
новые группы

прикладные задачи

микробное разнообразие

экологическая роль



Zhou et al. 641

Figure 1. Schematic figure representing major eco-niches of Bathyarchaeota. The indicator subgroups in saline and freshwater sediments were depicted accordingly.
The inset table shows the distribution of subgroups in major environmental categories. The isolation source information was parsed from gbk files of bathyarchaeotal
16S rRNA gene sequences. The percentages in every row stand for the proportions of subgroups in each environmental category.

ecological significance in global sedimentary processes. The
first comprehensive phylogenetic tree of Bathyarchaeota was
constructed in 2012 (Kubo et al. 2012); it was based on 4720
bathyarchaeotal sequences from the SILVA database (SSU Ref
NR106 and SSU Parc106). Sequences longer than 940 bp were
first used to construct the backbone of the tree, and additional
sequences were then added without altering the general tree
topology. The assignment of bathyarchaeotal subgroups was
made based on either having been formerly defined or being
monophyletic, using both distance andmaximum-likelihood es-
timations (Kubo et al. 2012). In total, 17 subgroups with 76%
similarity shared by the most remote sequences were desig-
nated; however, 12% of all sequences remained ungrouped. The
branching order of Subgroups-13 to -17 was unstable when an-
alyzed by different tree-construction methods, and they were
presented as multifurcated branches. Recently, another meta-
analysis using newly acquired global sediment bathyarchaeo-
tal sequences resulted in the addition of two more subgroups,
Subgroups-18 and -19, with high bootstrap supporting values
(96% and 86%, respectively) (Fillol et al. 2016). Subgroup-5 is di-
vided into Subgroups-5a and -5b, each with intragroup sim-
ilarity >90% according to a maximum-likelihood estimation.
Subgroup-5b was further split into 5b and 5bb, as additional se-
quences were added. Bathyarchaeota is characterized by high
intragroup diversity, with most subgroups showing within-
sequence similarity <92% (Kubo et al. 2012; Fillol et al. 2016). As
suggested by the classification of uncultured archaea based on
nearly full-length 16S rRNA gene sequences, the bathyarchaeo-
tal sequence boundary falls into the minimum sequence iden-
tity range of phylum level (74.95–79.9%), and each subgroup
generally falls into the median sequence identity range of

family and order levels (91.65–92.9% and 88.25–90.1%, respec-
tively) (Yarza et al. 2014). It was proposed that the high diversity
of Bathyarchaeota implies a high metabolic diversity among its
subgroups (Kubo et al. 2012).

Because of the high diversity of Bathyarchaeota and various
independent analyses of samples from diverse environments,
the nomenclature for this archaeal group in previous reports
was very complex. For instance, a study into the stratification of
the archaeal community from a shallow sediment in the Pearl
River Estuary defined bathyarchaeotal subgroups from MCG-A
to -F (Jiang et al. 2011), including the NT-A3 group, which is
predominantly isolated from the hydrate stability zone in the
deep subsurface hydrate-bearing marine sediment core in the
Nankai Trough (Reed et al. 2002); meanwhile, an investigation of
archaeal composition in ca 200 m deep sub-seafloor sediment
cores at the offshore Peru Margin ODP sites 1228 and 1229 listed
Bathyarchaeota subgroups PM-1 to -8 (Webster et al. 2006).

To alleviate the nomenclature confusion, we constructed an
updated RAxML tree (Fig. 2) based on currently available bath-
yarchaeotal 16S rRNA gene sequences from SILVA SSU 128 by
adding the information from pervious publications (Kubo et al.
2012; Lazar et al. 2015; Fillol et al. 2016; He et al. 2016; Xiang et al.
2017). In this tree, the Subgroups-1 to -17 were the same as
Kubo’s tree (Kubo et al. 2012), and Subgroup-5 was divided into
Subgroups-5a, -5b and -5bb as suggested in Fillol et al.’s research
(Fillol et al. 2016). The subgroupsMCG-18, -19 and -20 were firstly
named in Lazar et al.’s study, but only MCG-19 was represented
in the phylogenetic tree (Lazar et al. 2015). On the other hand, the
subgroups MCG-18 and MCG-19 were also named in Fillol et al.’s
research (Fillol et al. 2016). To avoid the confusion, Subgroups-
18 and -19 were named to be consistent with subgroups
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Распространение Bathyarchaeota



Преимущества культивирования

Ø Видно, какие свойства проявляются в фенотипе

Ø Микроорганизм можно исследовать и использовать

Ø Доступны свойства микроорганизма, кодирующиеся неизвестными генами





Охота за микробами продолжается!


