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北极地区深海微生物研究进展及对策 
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摘要: 对北极地区深海微生物研究进展进行了综述和展望分析, 并提出强化我国北极深海微生物研究

的对策, 以期为相关研究和决策提供参考。综述表明北极深海微生物具有丰富的多样性, 是数量巨大的

遗传基因资源承载者, 群落结构表现出显著的空间分布差异, 在北极深海食物链中可能发挥着基础性作

用。展望分析提出聚焦北极深海这一特殊的极端环境, 开展微生物多样性和地理分布特征研究、新颖遗

传生化功能挖掘以及多尺度生态系统下微生物与环境变化的研究具有重要意义和价值。建议我国顶层布

局、构建北极深海微生物协同研究体系, 提升专用配套仪器装备保障能力, 全面推进相关研究工作。  
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1977 年, 美国阿尔文号深潜器在加拉帕戈斯群岛

发现“海底生命绿洲”[1], 开启了人类研究深海生物的

新时代。近 20 a 来, 伴随大洋钻探等综合性国际海洋

研究计划的实施, 在分子生物学、生物地球化学等交叉

学科技术的支撑下, 深海微生物研究不断升温, 已在生

态系统与全球环境变化[2]、海洋生物地球化学循环[3]、

新型先导化合物发现[4-5]、生物与遗传资源多样性[6]等

领域取得重要突破。北冰洋是地球上独特的极端环境

地区, 大部分海域长年为冰面覆盖, 为微生物进化提

供了得天独厚的极端条件[7], 被认为是地球微生物资

源宝库之一。但与此同时, 极端条件也加大了北极地区

深海微生物研究的难度, 每一项关于该地区深海微生

物的研究都来之不易。目前, 相关研究进展已经初步揭

示了北极地区深海微生物具有独特的生理生化功能、可

观的遗传基因资源蕴藏[8], 展示出巨大的资源开发潜

力。同时, 根据北极地区生态系统演变研究的结果[9], 微

生物在北极加速变暖及全球环境变化中的角色与作用

亟待深入解析[10]。本文对北极地区深海微生物研究进

展进行了综述和展望分析, 并提出我国在该地区加强

深海微生物研究的对策, 以期为相关研究工作提供参

考, 为相关部门部署北极研究战略提供依据。 

1  北极地区深海微生物研究的主要

进展 

1.1  微生物群落结构及分布特征 

1.1.1  生物多样性及优势种群信息 

相关研究表明, 北极地区深海微生物存在丰富

的多样性。例如在近太平洋的北极深海沉积物中, 细菌

群落由变形菌(Proteobacteria)、酸杆菌(Acidobacteria)、

拟杆菌(Bacteroides)、绿弯菌(Chloroflexi)、放线菌

(Actinobacterium)等 13个门及暂时无法鉴定归类的类群

组成, 其中优势种群是 γ-变形菌(gamma-Proteobacteria)

等变形细菌[11-12]。对楚科奇海、白令海等海区深海沉

积物的微生物多样性研究发现, 细菌群落组成涵盖的

门类情况大体相似, 但优势种群往往各有不同[13-14]。

在北极点附近 3 500 m深的深海沉积物中, 硫还原细

菌和化能自养细菌是优势细菌种群, 其中变形菌、拟

杆菌和绿弯菌分别占细菌群落的 47.25%, 46.02%和

3.34%。甲烷氧化奇古菌(Thaumarchaeota)和产甲烷

广古菌(Euryarchaeota)是该站点的古菌优势种群, 分

别占 96.66%和 3.21%[15]。在北冰洋扩张脊玄武岩中

发现了 γ-变形菌等分属 8 个门的细菌和 Marine 

Group I(MGI)泉古菌(Crenarchaeota)[16]。此外, 对斯

瓦尔巴特群岛附近沉积物的研究发现 Beggiatoa硫细

菌广泛存在。该菌在罕见生物圈十分常见, 能够积累
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硝酸盐 , 研究发现其活性没有受到低温影响 , 但没

有发现该菌对当地硫还原过程的重要贡献[17]。 

1.1.2  空间分布特征 

多项研究表明北极地区深海微生物群落在宏观

尺度上具有显著的空间差异化分布特征。在加拿大

和格陵兰之间的 Baffin 湾的北部, 大陆架沉积物中

微生物丰度较高 , 深海海盆中部微生物较少 , 硫酸

盐与硫酸盐还原基因(dsra)在分布上存在相关性。其

中锰和铁是影响群落结构的主要地球化学参数, 有

机质的丰度是影响微生物多样性和丰度的重要因素
[18]。根据 2002~2006年连续 5 a对白海的研究, 水体

深部的微生物群落结构比较稳定, 但沉积物中微生

物参与碳、硫等元素循环的速率比楚科奇海、喀拉

海海区偏低, 例如表层沉积物中细菌的硫还原效率

仅有 18~ 260 µg/(dm3·d)[19]。在北冰洋洋中脊, 深海

古菌类群(DSAG)在来自 52 个界面的总群落中约占

50%, 甚至在个别界面群落全部由 DSAG 组成。环

境因子分析表明该分布规律与有机碳、氧化铁及可

溶性铁、锰密切相关 , DSAG 可能直接或间接参与

铁、锰元素循环[20]。 

北极地区深海微生物的差异化空间分布在局部

环境中以成层分布的形式体现。在弗拉姆海峡水深

1 200~5 600 m的断面上, 随着深度增加, 海底表层

沉积物中细菌生命力和丰度明显下降。在沉积物柱

面上, 从 1 cm 表层到 5 cm 深度, 细菌生命力从

20%~60%下降为 10%~40%[21]。取自被冰面长年覆盖

的罗曼诺夫海岭水深 1 200 m处, 长为 428 m的沉积

物柱, 从上到下可分为氨氧化、溶解有机碳和硫氧化

3层。其中细菌群落分布显示出明显的逐层特征, 而

古菌只能在最底层检测到[22]。取自北冰洋洋中脊, 长

度为 2 m 的沉积物柱中, 微生物群落也展现出显著

的成层分布特征, 这一分布特征与总有机碳、铁、锰

以及孔隙水中的硫酸盐浓度等环境因子存在显著相

关性[20]。基于氢酶活性分析的研究表明罗曼诺夫海岭

海底内部微生物氢酶活性只能在沉积物表面 190 m以

下检测到, 尤其在下层含有机碳多的环境中酶活较

强, 最大值出现在沉积物表面以下 270 m的位置, H2

代谢速率达 80 nmol /(g·min) [23]。在西伯利亚北极地

区 37~3 427 m深的海水中, 细菌群落的酶活、氧消

耗及矿化作用密切相关, 表现出受可利用能源即腐

殖质沉积流影响的成层分布特性[24]。对 Baffin湾 40

个沉积物样品的高通量测序结果显示, 在洋底沉积

物表面以下 0~4.7 m, 随着深度增加, 微生物多样性

表现出迅速下降的趋势 [25], 主要原因可能是受有机

质含量迅速下降的影响。 

1.2  在深海食物链中的作用 

一系列研究直接或间接证明微生物是北极深海

生态系统的主要初级生产者。对北大西洋北侧西南

巴伦支海 Hakon Mosby 泥火山附近微小底层生物

(包括微生物和小型底栖生物)的研究表明 , 在火山

口上生物量、酶生化活性比周边环境显著升高。原

因可能是火山口区域提供了更多的化学元素, 引发

了更多的微生物化能合成作用, 从而在寡营养的深

海环境中形成了“化能合成绿洲”, 直接支撑了小型

底栖生物的繁荣[26]。对 Hausgarten 观测站附近深海

断面连续 5 a的研究表明, 小型底栖生物群落结构与

细菌丰度、微生物酶活有显著相关性[27]。对北冰洋

扩张脊海底玄武岩中微生物群落的富集培养研究发

现无机自养的产甲烷古菌和铁还原细菌广泛存在 , 

其介导的元素循环可能在低温海底环境变化中发挥

着重要作用[16]。一项对 Knipovich海岭附近、3 500 m

深处活动泥火山微生物群落的研究表明, 最早移植

到新生岩石上生长的细菌主要是 γ-和 ε-变形菌等自

养细菌, 古菌则都属泉古菌门[28]。另一项研究表明, 

生活在北极深海的线虫类在同样的供给条件下, 优

先利用细菌提供的有机碳, 却对上层由浮游植物提

供的有机碳利用程度较差, 为微生物在北极深海食

物链中的基础性作用提供了有力证明[29]。 

1.3  遗传资源 

北极深海储存的数量巨大、独特的遗传基因资

源在部分研究中得到初步揭示。对北极地区深海环

境样品 18S rDNA的大规模平行测序分析表明, 仅在

平均 0.5 g左右的沉积物样品中, 就可得到 7 500条

左右的特异性序列。这些序列既包括在当地深海生

存的真核生物信息, 也包括部分从上层海水中游离

沉淀而来的遗传资源。由于北极特殊的低温环境, 与

其他海域相比具备更有利于环境 DNA 保存的特征, 

因此可以认为北极深海是全球DNA资源的重要仓库

之一 [8]。在另一项报道中发现 , 在东弗拉姆海峡

Hausgarten观测站的不同水深截面(水深 1 284~3 535 m、

长度 54 km)和等深截面(水深 2 500 m、长度 123 km)

上, 微生物稀有种群[6, 30-31]比例高达到 62%, 表明北

极地区存在独特的深海遗传资源[32-33]。2014年, 通过

宏基因组测序, 拼接出北极斯瓦尔巴特群岛附近 2 株

深海甲烷氧化古菌(AOA)基因组框架图。这 2个框架
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图中具有特殊的基因岛, 内含与细胞壁生物合成、渗

透压耐受、抗菌活性等有关的特殊基因, 为深入解析

北极深海甲烷氧化古菌的代谢活性与遗传功能, 提供

了重要数据基础[34]。利用我国第 3次北极科考在 S24站

位采集的深海沉积物构建的宏基因组文库, 成功筛选出

几乎包含几丁质脱乙酰酶全部功能区域的克隆, 并得

到了基因克隆表达分析结果的初步验证[35]。 

1.4  生理生化功能 

1.4.1  群落活性 

对东弗拉姆海峡深海微生物群落的原位富集分

析表明, 在加入外源甲壳素供给 1周内, 微生物群落

丰度、甲壳素代谢活性均无明显改变, 但群落结构的

T-RFLP分析图谱会发生变化。连续供给 1 a之后, 微

生物数量、代谢活性都明显增强[36]。同样在弗拉姆

海峡 Hausgarten观测站附近 2 500 m的深海环境中, 

对人工沉积物、处理过的深海沉积物, 在几丁质供给

下的微生物群落演变分析表明 , 沉积物颗粒越小 , 

有机物含量越多, 微生物多样性和活性就越高。加入

外源几丁质的沉积物样品与未加几丁质的样品相比, 

需 1 a左右才能观察到明显的群落活性差异[37]。 

1.4.2  特殊代谢活性 

一株从北极寒冷沉积物环境(–1℃)中分离的细

菌 Colwellia psychrerythraea strain 34H, 加入自身的

细胞外多糖(EPS), 比加入其他防冻剂, 更易于从–80℃

复苏, 有望在超低温冷冻辅助剂领域进行开发利用[38]。

在 Baffin 湾沉积物中发现属于 Burkholderiales 目的变

形菌, 与铁锰等金属密切相关, 可能参与金属还原[25]。

从楚科奇海台到马卡洛夫海盆深海环境中分离出

Cycloclasticus 等多种能在低温下降解、矿化多聚环

状芳香烃化合物的微生物 [39], 为多聚环状芳香烃化

合物生物降解研究提供了新的思路。对来自斯瓦尔巴特

群岛附近深海沉积物中嗜热脱硫菌(Desulfotomaculum 

spp.)的研究发现, 在 50℃环境条件下, 可培养出与

原位环境不同的硫氧化、矿化代谢组合[40], 随着北极

地区气候加速变暖, 该类细菌组合可能会在群落及

环境变化中发挥更重要的作用。在西南巴伦支海麻

面海区 , 发现高浓度微生物源霍烷 , 表明该地区微

生物可能对有机物有很强的转化降解能力, 为寻找

耐受、降解石油污染微生物提供了线索[41]。一项研

究从北冰洋 Jan Mayen 热液活动区分离到嗜热的

Geobacillus sp. 12AMOR1, 从该菌基因组克隆、表达

获取的淀粉酶能够在 76.4℃具有稳定的淀粉降解能

力, 展现了良好的应用前景[42]。从我国第 4次北极科

考水深 3 156 m处采集的海洋沉积物分离到 19株细

菌, 利用平板扩散法筛选获得了对植物病原真菌尖

刀镰孢菌(Fusarium oxysporum)具有明显抑制作用的

活性菌株[43]。从采自马卡洛夫海盆 4 000 m的深沉积

物样品分离到的 Sphingobium sp. strain C100 , 能够在

25℃条件下降解萘、二甲基萘、菲等化合物, 其基因

组框架图已公布 [44]。此外, 对来自北冰洋楚科奇海和

加拿大海盆、水深超过 2 000 m的沉积物中分离得到的

70 余株放线菌进行基因分析、抗菌活性检测和发酵化

合物分析, 结果表明蕴藏着聚酮化合物等种类丰富、结

构新颖的次级代谢产物, 具有巨大的药用潜力[45]。 

1.5  新型微生物菌株分离 

从西北冰洋 1 149 m 深海沉积物中分离到革兰

氏阴性、杆状、非运动性菌株 PAMC 27266T, 经系统

发育、基因组及脂肪酸分析将该菌株鉴定为新种

Sediminicola arcticus sp. nov的模式菌株[46]。从我国

第 4次北极考察中在马卡洛夫海盆 4 000 m水深采

集的沉积物样品中分离到革兰氏阴性、氧化酶阴性、

过氧化氢酶弱阳性、杆状、具有鞭毛运动活性的菌

株 D104T, 经系统发育、脂肪酸等分析, 鉴定为新种

Marinomonas profundimaris sp. nov 的模式菌株[47]。

从北冰洋 Mohns中脊约 600 m深的氢氧化铁沉积低

温环境中分离到属于 Planctomycetales 目的菌株 

Pr1dT, 经过系统发育和生化特征分析, 被鉴定为新

属新种 Bythoypirellula goksoyri gen. nov., sp. nov的模式

菌株[48]。中国极地研究中心从北极地区 3 050 m深海

沉积物中分离到玫瑰考克氏菌 Kocuria rosea ATCC 

187 T[49]。从喀拉海 555 m深水沉积物中分离得到三

株在该水深独有的真菌, 分别为 Ascomycete gen. sp., 

Gliomastix luzulae (Fuckel)和 Phoma sp. [50]。我国第 2

次北极科考在 2 200 m 水深采集的沉积物中分离得

到了菌株 BSs20135T, 经过多相分类研究, 结果表明

该菌株代表新种 Glaciecola arctica sp. nov[51-52]。 

2  北极地区深海微生物研究展望 

大洋钻探等重大研究计划的实施和交叉学科技

术的发展使深海微生物研究逐渐成长为具有重要科

学意义的交叉学科方向[53]。相关研究已在热液活动

区等典型的深海极端环境取得初步突破[54-55]。北极

深海是地球上独一无二的极端环境 [56], 目前正面临

着环境急剧变化的冲击。尽管该地区微生物研究刚

刚起步, 但其科学意义、应用前景值得期待。 
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2.1  多样性和地理分布研究 

目前对北极地区深海细菌和古菌群落组成的研

究不多, 对真菌多样性研究的报道几乎没有。仅有的

研究数据难以全面体现该地区深海微生物的多样

性、时空演变及地理分布特征, 成为进一步开展功能

分析、研究环境演变等重大科学问题的制约因素。

因此, 从更广的环境覆盖度上开展多样性及地理分

布研究 , 获得足够的群落结构和优势种群数据 , 形

成系统的数据体系, 是北极地区深海微生物研究需

要解决的基础问题。特别是在目前北极环境面临急剧

变化的情况下, 这一研究需求显得尤为迫切。目前深

海微生物的实验室研究技术已经具备一定的基础, 但

从北极深海采集样品的难度、乃至在北极各种深海环

境直接观测微生物多样性的技术还存在严重局限。 

2.2  新颖生理生化功能的发掘 

根据前文所述 , 现有的报道尽管数量少 , 但已

初步揭示了北极深海微生物个体特殊的生理生化功

能, 一定程度上展示了在医药、食品工业等领域的应

用潜力。此外, 系统发育和功能基因分析也为北极深

海微生物的独特性和功能价值研究提供了一些线

索。目前陆地微生物资源大多经过反复筛选, 可利用

的生理生化功能与活性逐渐枯竭 [57], 北极深海微生

物作为独特功能的物质承载, 在新颖生理和遗传功

能的发掘方面具有重大潜力。首先是针对北极深海

微生物的精细化环境模拟、培养及鉴定研究将会不

断解析特殊的生理生化功能。其次是大数据分析方

法和思维将有助于从基础数据中获取新颖的遗传规

律, 发现独特的功能。第三, 借助深海装备技术和微

观物理观测方法, 对北极地区深海环境原位研究将

为解析微生物功能提供直接证据。 

2.3  微生物与环境变化研究 

在北极深海部分站点, 相关研究已经初步揭示

了微生物群落结构及代谢水平受外源营养物质影响

的一些变化规律 ; 发现了在改变培养温度条件下 , 

可富集出与原位培养不同的代谢组合。深海微生物在

全球气候和环境演变中发挥着一定的调节作用, 这一

科学问题已经在其他海区的研究中获得证实[3, 58], 但

北极深海微生物群体在全球物质和能量循环过程中

发挥的作用、全球变化对北极深海微生物多样性的

影响等基础性重大科学问题, 至今未见相关报道。在

当前北极加速变暖的形势下, 解析北极深海微生物

群落结构演变及其与环境变化的相互关系将具有重

大科学意义。首先, 建立整个北极、区域、深海及生

境等不同尺度的生态系统模型, 分别解析北极地区

深海微生物在不同尺度生态系统中的功能, 同时研

究深海微生物影响不同尺度生态系统之间交互作用

的规律, 是全面解析北极深海微生物与环境演变关

系的研究重点。其次, 北极地区深海微生物在碳、氮、

硫等重要元素循环中的作用和角色将很可能是解释

区域环境变化规律的重要因素。最后, 深海微生物在

北极地区不同界面能量传递中的作用同样具有重要

研究价值。 

3  强化北极地区深海微生物研究的

策略建议 

由于大部分海区长年被冰面覆盖等因素制约 , 

目前北极深海微生物研究主要依托于综合大洋钻探

计划、极地计划及国家层面的北极科考工作, 相比热

液活动区等热点海域研究数量和进展比较落后。北

极地区是全人类共同的资源和财富, 我国一直致力

于积极参与北极事务, 在北极地区深海微生物研究

方面已形成一定基础。主要依托于我国第 2、3、4

次北极科考采集的样品, 在多样性研究、功能基因分

析、菌株分离及活性筛选方面开展了一系列工作, 解

析了北极太平洋扇区等海域深海微生物群落的结

构、分离到了多种具有特殊生理功能或新颖的微生

物菌株、通过宏基因组学方法尝试了功能基因的分

离等。但我国目前北极深海微生物研究的系统性、

精确性水平还有一定差距, 对理论研究与资源竞争

的科技支撑力度亟待提高。随着新一轮蓝色圈地运

动, 该地区资源、权益竞争日趋白热化, 深海微生物

研究与开发需求日益迫切。面对日趋严峻的竞争形

势 , 立足科技体制机制改革的契机 , 应当从全国层

面宏观布局, 强化北极地区深海微生物研究。 

3.1  将深海微生物生态与资源研究列入北

极科考工作的重要内容 

将深海微生物研究列入国家北极科考工作的重

要部署。一是依托北极黄河站, 开展包括深海微生物

在内的深海生态系统综合研究工作, 重点研究深海

微生物在不同尺度生态系统中的作用。二是将资源

调查、开发利用、生物多样性、全球环境变化等北

极地区深海微生物研究内容列入极地认知、海洋权

益维护、环境安全等具有重大意义的综合性研究项

目。三是在适当时机, 推动高水平、广泛国际合作的
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北极研究计划 , 占据相关领域的国际前沿 , 发挥科

技在资源、权益竞争中的作用。 

3.2  发展协同创新体系 , 推进北极地区深

海微生物研究 

以科技体制改革为契机, 发展完善我国北极地

区深海微生物协同创新研究体系。一是以布局一批

重点项目为抓手, 吸引海洋地质、生态、化学、生物

物理等交叉学科领域科技力量积极开展深海微生物

研究, 有效整合提升研究水平。二是以学会或创新联

盟等形式, 推动资源调查、基础研究、开发研究等各

环节的有效衔接与数据共享。三是在研究北极深海

微生物资源及其与全球环境安全领域, 积极倡导军

民融合科技发展。 

3.3  提升深海微生物研究专用配套仪器装

备保障能力 

开发专用仪器、突破技术封锁, 推进深海微生物

资源与开发研究专用仪器装备国产化, 全面提升保

障能力。一是借鉴我国深海拖曳系统、深海多波束

等重要海洋仪器装备开发经验, 突破国外技术封锁, 

依托我国蛟龙、海马等深潜装备, 独立研发深海原位

采样装置、深海原位培养装置、深海生物量原位监

测设备等深海微生物研究专用仪器等。二是围绕深

海微生物研究需求, 整合机械、电子、光学等交叉学

科技术, 研发特色采样、处理、培养及分析装备, 为

深海微生物研究提供设备保障。三是改进、优化物

理化学等微观研究装备与仪器, 将北极深海微生物

原位观测研究向微观尺度推进。 
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Abstract: To provide a reference to advance related research in China, this article reviews microbial research pro-

gress in the deep Arctic, discusses prospects, and makes recommendations for macro-strategies. The rich diversity 

and enormous genetic resource of deep Arctic micro-organisms is described. In addition, it is determined that mi-

crobial communities exist as distinct spatial and stratified distributions and are found to play an important role in 

the deep Arctic food web. It is of great value to study the diversity and bio-geography of the deep Arctic mi-

cro-organisms, identify their novel genetic and biochemical functions, and investigate their roles in multiscale eco-

systems related to the global climate change. Therefore, a top-down design including a collaborative innovation 

system construction and developments of special deep-sea instruments are proposed to accelerate the deep Arctic 

microbial research in China. 
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