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亮点

 核糖体RNA操纵子（rrn）

拷贝数与不同生境中微
生物群落的培养效率之
间存在关联。

 传统培养方法偏好高rrn
拷贝数类群，而低rrn拷

贝数寡营养微生物类群
始终难以培养。

 根际微生物群落含更多
高rrn拷贝数类群，而肠

道微生物群落则富集更
多中低rrn拷贝数微生物
类群。

 基于rrn拷贝数的培养策

略有希望提高难培养、
功能微生物的培养效率。



不同作物根际微生物群落组成与性状的分布

大豆

玉米

 大豆根际更偏好变形菌门和厚壁菌门，而玉米根际

放线菌门的比例更高；

 玉米根际始终稀有类群（ART）和中间类群（MT）

占比均高于大豆根际，而大豆根际条件丰富类群

（CRT）占比更高。



rrn拷贝数与细菌可培养性之间的定量关系

大豆

玉米

 rrn拷贝数与细菌可培养效率之间存

在强正相关（大豆中 R²=0.97，玉米

中 R²=0.99），这与从两种作物根际

成功分离的 ASVs 比例相对应。

 变形菌门（通常为高rrn拷贝数）表

现出高可培养性；厚壁菌门（rrn拷

贝数极高）在始终丰富类群（AAT）

中占主导地位；放线菌门（rrn拷贝

数中等）则呈现属水平的差异。



根际土保藏条件对微生物群落培养结果的影响

 新鲜根际土能够捕获最广泛的微生物多样性。无冷冻保护剂的冷藏会减少变形菌门的数量并富集放线菌门，

而甘油可部分恢复变形菌门的分离效率。在所有保藏条件下，低 rrn 拷贝数类群均减少，这凸显了培养和保

藏偏差的复合效应。



根际与肠道微生物群落之间的跨生态系统比较

 根际微生物群落的平均 rrn 

拷贝数较高（约 6-8），而

肠道微生物群落的平均 rrn 

拷贝数较低（约 3-5）；

 根际群落中高 rrn 拷贝数类

群的占比较肠道更高，而低

rrn 拷贝数类群占比较低；

 不同稀有度类群的可培养占

比与平均 rrn 拷贝数成显著

正相关。



基于性状对不同环境中微生物培养条件的校正

 可培养类群的平均rrn 拷贝数始终高于未培养类群；

 700种细菌和190种古菌倍增时间与rrn拷贝数呈负相关；

 高rrn微生物类群可培养比率高且生长速率更快。

 培养基设计：采用寡营养型培养基
培养低 rrn 拷贝数类群；使用化学

成分明确的培养基降低快速生长菌
的优势。

 培养体系：为慢生菌延长培养时间；
采用波动营养条件模拟自然环境；
调节温度 / 氧气以匹配生态位需求。

 共培养与原位培养：利用扩散室
/iChip 技术保留微生物间相互作用；

将目标类群与辅助菌株配对，实现
交叉喂养或解毒作用。

 保藏方法：添加冷冻保护剂最大限
度减少损失；减少冻融循环保护低
rrn类群。

基于 rrn 拷贝数的培养方案校正策略:



总结

 微生物 “平板计数异常” 及传统培养的偏向性，导致多数寡营养型类群难以培养，

制约相关应用与生物多样性保护。

 rrn 拷贝数可预测培养偏差，基于该性状的优化策略能提升丰度类群与难培养微

生物的分离效率。

 rrn 拷贝数是对微生物可培养性的强预测指标，但需结合基因组大小等其他特征，

以提供更全面的培养指导。

 该性状导向框架衔接测序与培养，助力相关领域发展，未来需进一步明确 rrn 拷

贝数与可培养性的因果关系。
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