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20世纪下半叶是人类进行自然探索最为活跃的一段时期。新发现 、 新技术和新概

念层出不穷 , 大大拓展了人们对宇宙和生命的视野和认识。在海洋学领域 , 深海热液喷

口化能自养 (chemo lithoauto trophy)系统的发现大大激发了人们对洋底生物多样性及生命

形式 、 过程 、起源和进化的兴趣和热情 (Baross et a l. , 1985)。最近 30年相继开展的国

际深海钻探计划 (deep sea drilling pro ject, DSDP)和大洋钻探计划(ocean drilling program ,

ODP)为我们揭示了一个以前未曾想像到的埋藏在海底沉积物和上部洋壳中的海底深部

生物圈 (subseaf loor deep b iosphe re)微生物世界。近期研究表明 , 深海热液系统中的嗜热

和极端嗜热古菌据推测就来源于海底深部生物圈 (Delaney et a l. , 1998;Summ it et al. ,

2001), 由此推断 , 生命的真正起源就发生在地球深部生物圈内 。巨大的深度和广度 ,

使得海底深部生物圈容纳了大量的微生物生物量和新颖独特的代谢潜力 (W hitman et

al. , 1998)。由于洋壳板块运动而产生的海底地质构造和过程的异质性 、 洋壳地球化学

过程的复杂性 , 以及在漫长地质年代中的气候变迁和海洋真光层颗粒物沉降输出的历史

和地理差异性 , 埋藏在海底沉积物和上部洋壳中的生命赖以维持和繁衍的能量供给形式

具有高度的多样性 , 海底深部生物圈蕴育着丰富多样的代谢形式和新颖的生理生化机制

(IPSC , 2001)。海洋深部生物圈内的古菌群落将作为特定地质微生物标志 (geom icrobio-

log ica l signature), 用来指示过去和现代海洋的地球化学变化和地质环境变迁 (inagaki et

al. , 2001)。海洋微生物生态学研究在最近的 20年中取得了一些重要进展 , 与全球海洋

地质历史 、 地质事件 、地质过程和地质作用相关的深海微生物生态学研究 , 已发展成为

一门具有独特魅力的新兴学科 , 即海洋 “地质微生物学 ” (geom icrobio logy)。在 46亿年

的地球历史中 , 地圈和生物圈的协同进化过程主要是在微生物的作用下完成的 , 微生物

在海洋沉积物和洋壳中的生物地球化学作用 , 既是微生物的生态学 , 又是沉积地质过程

和洋壳蚀变的动力学 , 许多原来以为 “无机” 的地质过程 , 其实都是生命活动的结果

(汪品先 , 2003)。在过去的 10年中 , 分子 、 遗传 、 生化和基因组学等现代生物技术被
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引入地质微生物学的研究中 , 不但揭示了许多地质环境的微生物多样性 , 而且阐明了微

生物在生物地球化学过程中所发挥的独特作用及环境和生态功能 (N ewman et al. ,

2002)。海洋深部生物圈微生物的研究已成为新世纪海洋领域中地学和生物学交叉互补 、

综合研究前沿的一个新热点和生长点 , 被列入刚刚启动的国际综合大洋钻探计划(Inte-

grated O cean Drilling Prog ram , IODP)研究项目的首选(IPSC , 2001;中国大洋钻探学术委

员会 , 2003)。尽管这一领域的研究才刚刚起步 , 却已显示了旺盛的生命力和发展应用

前景。

一 、人类对海底深部生物圈的探索历程

早在 20世纪二三十年代 , 美国和原苏联科学家就对地球深部可能存在的生命形式

进行了先驱性的研究 (D'Hond t et al. , 2002b), 表明地表下(subsurface)的油气藏维持着

一个以埋藏烃降解为能量来源的深部微生物群落。对陆地和海洋其他类型的深部环境是

否存在活跃微生物群落等问题的思索 , 促使科学家向更加广泛多样的地球深部环境进行

探索。最早从 DSDP所获得的深海钻探沉积物样品中就提供了大洋海底表面下 (subsea-

floor)微生物活动的间接证据 (D'Hondt et a l. , 2002b;朱毅杰等 , 2003);CH4和 SO
2 -
4 的

浓度剖面及同位素标志分析表明在所取得的整个沉积物芯样中都有微生物活动存在的迹

象 。在实验室的培育实验中也证实了表层下沉积物中的微生物产甲烷活性和硫酸盐还原

活性 , 表明在沉积物深部具有活跃的微生物活动或其潜力。这一发现向传统的微生物在

海洋沉积物中只分布于表层几米的错误观念 (M orita et a l. , 1955)提出了严峻挑战 。从

ODP一系列航次所取得的沉积物芯样的地球化学分析表明 , 世界大洋洋底下沉积物中

都有微生物的活动(D'Hondt et a l. , 2002a), 细胞直接计数和以 16S rRNA基因 (16S rD-

NA)核酸序列分析为基础的分子生物学研究也证明了微生物在洋底下沉积物中的普遍存

在 (Parkes et a l. , 2000)。迄今为止 , 沉积物生物地球化学和微生物学研究已将海底深部

生物圈的最大估计深度延伸至洋底沉积物表面下 800 m , 含有微生物生命活动的海洋沉

积物最古老的年龄也被追溯至 1500万年前 (Parkes et al. , 1994;W ellsbury et a l. , 1997;

W ellsbury et a l. , 2002)。

越来越多的研究表明 , 在海底洋中脊两侧和洋盆的玄武岩洋壳浅层几百米内存在或

曾经存在过活跃的微生物活动 , 这些微生物积极参与洋壳和海水间的化学成分交换及洋

壳蚀变作用 (Fisk et al. , 1998), 上部洋壳可能构成海底深部生物圈中一个独特的亚系统

(Cow en et a l. , 2003), Furnes等(2004)已在距今已有 34.8亿年历史的海底玄武岩火山

玻璃中发现了当初成岩后不久微生物蚀变的证据。

30年来人类向海底深处坚持不懈进行的生命探索取得了意想不到的巨大收获 , 地

球上的生物生存空间也由原来的陆地表面和海洋水体两大生存域扩展成为现在的包括深

部生物圈在内的三大生存域(Go ld, 1992)。海底深部生物圈的发现极大地扩展了地球生

物圈的范围和深度 , 向人们展示了一个全新的古老原始的微生物世界 , 充分显示了地学

和生物学学科交叉的魅力和发展潜力 , 具有重大的科学意义和研究价值。
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二 、海底深部生物圈微生物的研究意义和价值

海底深部生物圈生存着现今地球上最古老 、最原始的微生物类群 , 是科学家们研究

地球生命起源和进化的理想场所(Delaney et a l. , 1998)。巨大的深度和广度使海底沉积

物和上部洋壳成为地球上最大的生态系统之一 。海底深部生物圈中细菌和古菌的数量巨

大 , 占了全球生物圈原核生物总数的 70%(W hitman et al. , 1998), 同时占有 1 /10 ～ 1 /3

的地球总生物量 (Parkes et al. , 1994;Whitm an et a l. , 1998)。海底沉积物是一个巨大的

全球有机碳库(约 1.5×10
22
g C), 海底沉积物深部生物圈微生物介导的有机碳的降解

和转化在海洋和全球碳的生物地球化学循环中起着重要的作用。海底深部生物圈微生物

调节着海洋沉积物的成岩作用和大洋玄武岩的蚀变等生物地质过程 (Fisk et al. , 1998),

并参与海洋沉积和洋壳环境的成矿作用和矿物转化(Inagak i et a l. , 2001)。海底沉积物

中蕴藏着巨大的天然气水合物 (gas hydra te)矿藏 , 海底深部生物圈微生物是海洋沉积物

生源 CH4的生产者 , 同时也是 CH4的消耗者 , 与海底天然气水合物的形成和稳定密切相

关 , 对陆坡沉积物结构稳定性和对防止 CH4气体向海水及大气的逸出以影响全球气候变

化起重要的作用 (Kvenvo lden, 1999)。卓越的极端环境适应和新颖的代谢机理及酶系统

使得海底深部生物圈微生物正成为海洋生物技术开发的重要领域 。

1.海底深部生物圈微生物研究与生命起源和外空生命探索

海底深部生物圈可根据能量来源划分为两大系统 , 即依赖于地球表面和水体真光层

光合作用输出的碎屑系统和依赖于地球化学反应产能 (即所谓的地热能 , geo therma i en-

ergy)进行初级生产的自养生产系统(S tevens, 1997)。海底深部生物圈微生物自养生产系

统不依赖太阳能以及光合作用固碳和产氧 , 而是利用一些在洋底地球化学热催化( the r-

moca taly tic)反应过程中产生的还原性小分子 (如 H2 、 H 2 S和 CH 4等)为能量来源进行有

机碳固定 、 生物生长和代谢维持。海底深部生物圈自养生产微生物保留了原始地球生命

起源时的基本生理生化特征 , 成为地球生命起源和演化研究的焦点。

自从 1977年美国科学家首次发现海底热泉生物系统以来 , 到目前为止已在全球海

底发现了 200多类似的海底热泉系统(图 1)。海底热液泉口化能自养系统的维持依赖于

洋底地球化学热催化反应过程中产生的还原性小分子所蓄积的化学能 , 这种生存方式被

认为是较原始的 。因此 , 海底热液喷口化能自养系统一经发现就引发了人们对地球原始

生命形式 、 过程 、起源和进化的思索 。但是 , 海底热液喷口化能自养系统仍需要底层海

水溶解氧做为系统的主要电子受体(Stevens, 1997), 而地球原始大气和原始海洋是缺氧

的 , 地球上 O 2的生成和积累最终可归结于光合作用的出现 (Kasting et a l. , 2002), 这在

地球和生命进化历史过程中是非常近代的事情 。现代海底热液喷口处的化能自养系统由

于间接依赖光合作用所产生的 O 2而不大可能是地球原始生命的真正起源。但活跃的现

代海底热液泉口却提供了一个人类探索地球深部生物及生命起源和进化的窗口 (Dem ing

et al. , 1993), 属于海底深部生物圈范畴的海底热液泉口深部 (sub-ven t)微生物区系研究

越来越受到重视 (Summ it et a l. , 2001)。由于有限的底层海水与上涌热液的混合和不
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图 1　全球海底热泉分布

尚未得到证实的海底热泉; 活跃的海底热泉; 死的海底热泉

依赖光合作用有机碳的输入 , 这一生境更接近人们设想的原始生命发生时的理化环境 ,

将支持着一个非常原始的不需氧的极端嗜热化能自养系统 (hype rthe rmophilic subsurface

lithoau to trophic m icrobial ecosy stem , HyperSLMi E)。海底深部生物圈 HyperSLMi E系统的

维持和运转很可能是由温热的玄武岩洋壳与缺氧水相互作用所产生的 H2驱动的 (4H2 +

CO2→CH4 +2H2O)(S tevens et a l. , 1995)。尽管这一假说曾遭到置疑 , 最新的研究结果

却证明在印度洋洋中脊(m id-oceanic ridge)海底扩张中心的一个活跃深海热泉下的确存

在着这样一个 Hype rSLMi E自养系统 (Taka i et a l. , 2004), 其中心维持者是厌氧的化学

无机自养(anae rob ic chemolithoautotrophy)极端嗜热古菌(如极端嗜热产甲烷古菌等 )。该

系统的发现不但支持了地球生命起源于深部生物圈这一假说 , 而且也促进了人们向浩瀚

宇宙进行生命探索的进程 。

早期的空间探索实践和外空生物学 (exobio logy)研究证明 , 由于太阳系其他星球表

面环境条件异常恶劣 , 很难有生命存在的可能 。但是 , 一些星球的内部却存在与地球深

部生物圈环境相似的可供生命发生 、 维持和生长的理化条件 , 地球深部生物圈微生物的

广泛发现重新激起了人们对宇宙空间生命存在及其形式的探索。 Gue rrero(1998)曾预测 ,

在太阳系火星或其他星球的深部观察到微生物的活动将是 21世纪的世纪发现。

2.海底深部生物圈微生物研究与海底天然气水合物能源和全球变化

海底沉积物是全球最大的天然气水合物储藏库 。天然气水合物是由天然气和水形成

的一种笼形化合物(俗称 “可燃冰”), 被认为是洁净高效的替代能源 。海底天然气水合

物的形成多发生在世界大洋的陆坡 、 陆基和极区高纬陆架的低温高压富甲烷环境中 , 并

多与海底冷泉(co ld seep)或泥火山 (mud vo lcano)活动相关 。在全球范围内 , 现代海底天

然气水合物多分布在海底扩张中心 、 汇聚板块边缘带和主动或被动大陆边缘带 (图 2)。

现已查明 , 在世界海洋约 3.57×10
7
km

2
(占海洋总面积的 10%)的海底区域分布有天然
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气水合物。海底天然气水合物作为巨大的未来能源 、影响全球碳循环和气候变化的潜在

因素 , 以及影响海底陆坡稳定性和引发海洋地质灾害的重要因子而备受关注 (Kven-

vo lden, 1999)。

图 2　全球海底天然气水合物分布

图中:■已知的浅水天然气水合物分布区;●已知的深海天然气水合物分布区;

□尚未证实的浅水天然气水合物分布区;○尚未证实的深海天然气水合物分布区

海底天然气水合物的形成与深部生物圈微生物的活动密切相关。天然气水合物最主

要的组分甲烷绝大部分是生源的 , 由海底深部生物圈中的厌氧产甲烷古菌生成。海底天

然气水合物是地球上最大和最不稳定的甲烷库 。据估计 , 海底天然气水合物包含了近

2.1×10
16
m
3
的甲烷(大约 1.0×10

13
tC)(Kvenvolden, 1999), 尽管最新的统计研究表明

海底天然气水合物储量可能只有原来估算的 1 /20 ～ 1 /4(M ilkov, 2004), 相对地层中日

益减少的石油和煤炭等化石燃料储量却仍是一个不容忽视的能源储备 。甲烷是一种比

CO2更具温室效应的气体 , 地球化学模型 、古生物学 (Pa leontology)和稳定碳同位素分析

表明全球海洋天然气水合物大规模分解释放的甲烷曾多次在地球历史上对全球气候变化

和地球系统进化发生过重要影响(Hesselbo et a l. , 2000;K atz et al. , 1999;Kenne ttet al. ,

2000)。天然气水合物对全球气候的影响可能遵循正馈作用机制 (Ben ton et a l. , 2003),

海水温度的升高会促进海底沉积物天然气水合物的分解和甲烷向海水和大气的释放 , 使

全球温度进一步上升 , 加剧全球变暖的速率和危害 。因此 , 可维持海底天然气水合物稳

定性和可缓解甲烷向海水和大气释放的机制在全球变化研究中具有重要地位。

尽管全球海洋沉积物甲烷储量极其巨大 , 但是现代海洋对大气甲烷的贡献却只在
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2%左右 , 尚没有对全球气候构成直接威胁 。这是因为广泛分布的由沉积物微生物介导

的甲烷厌氧氧化作用紧密调节着沉积物甲烷的生物地球化学循环 。海底深部生物圈甲烷

厌氧氧化微生物通过对甲烷的氧化可缓解甲烷向海水和大气的释放 , 并在一定程度上影

响海底天然气水合物的稳定性(Lanoil et a l. , 2001)。类脂生物标志物 、 16S rDNA分子

序列和 DNA分子探针荧光原位杂交(FISH)分析研究表明 , 甲烷厌氧氧化微生物主要含

有 ANME-2族的厌氧甲烷氧化古菌与硫酸盐还原细菌(主要是脱硫八叠球菌属Desu lfosar-

cina和脱硫球菌属 Desu lfococcus细菌 )的共栖互养体(Syntrophism), 以及少量的 ANME-1

族的厌氧甲烷氧化古菌(Boe tius et a l. , 2000;H inrichs et al. , 1999;O rphan eta l. , 2001b ,

2002)。因厌氧甲烷氧化古菌未曾被培养成功 , 确切的甲烷厌氧氧化分子生化机理仍是

个谜 , 全球范围的微生物甲烷厌氧氧化最大承载力和速率尚是未知数 , 再加上工业化对

全球大气 CO2输入通量的显著增加 , 以及海底天然气水合物对全球变暖的正馈作用机制

等因素 , 使海洋天然气水合物对全球变化的潜在影响成为科学家们研究的焦点 , 海底天

然气水合物富集区微生物群落的甲烷厌氧氧化能力 、速率和机制成为海底深部生物圈微

生物研究的重要课题 (Zhang et al. , 2004)。

3.海底深部生物圈微生物研究与深海生物资源多样性及其开发利用

自从 20世纪 90年代以来 , 国际上拉开了争夺特殊重要海洋生物基因资源的帷幕 ,

1996年正式生效的 《联合国海洋法公约》确立了新的领海 、 大陆架和专属经济区 、公

海和国际海底区域制度 , 这标志着世界海洋开发利用已呈全球化趋势 , 以争夺国际海底

区域资源以及深海生物资源利用为主要目的的海洋权益之争愈演愈烈 , 海洋高科技成为

海洋开发竞争的核心 , 海洋微生物作为海洋生物资源的一个重要组成部分而备受瞩目 。

生境独特多样的深海沉积和洋壳环境蕴育了海底深部生物圈微生物物种 、基因组成 、生

理生化和生态功能的高度多样性 , 海底深部生物圈极端环境下的特殊微生物是众多尚未被

发掘和利用的新颖生物活性物质的重要生产源 , 是人类寻找和开发新型功能活性产物和天然

药物的最后疆域 , 海底深部生物圈正成为世界生物技术开发的重要前沿(IPSC , 2001)。

海底深部生物圈是一个极端环境 , 是嗜冷 、嗜热 、 嗜压 、嗜酸 、 嗜碱 、 嗜盐和嗜低

营养条件等嗜极端环境细菌和古菌的理想来源 。了解微生物在各种极端条件下的适应机

制和基因调控行为有助于构造基因工程化动植物 , 提高它们在自然环境中的抗逆能力 ,

具有巨大的发展前景和经济效益。适极端条件酶超越了传统酶催化功能的临界范围 , 优

越的催化效果使得极端酶在现代工业 、医药 、 环保 、材料 、 生物工程和国防等领域具有

广阔的开发应用前景 , 极端酶的应用开发将为需酶工业带来一场革命 (徐洵 , 2000)。

绝大部分深海大洋表层沉积物终年在 2℃左右 , 具有丰富的嗜冷微生物 。许多海洋

嗜冷细菌可产生 ω-3多聚不饱和脂肪酸(po lyunsa turated fa ty acids, PUFA s), 这类低熔点

天然活性产物具有降低心血管疾病和一些癌症高危性的功效 , 具有重要临床应用价值

(Bartlett, 1999)。随沉积物和洋壳深度的增加 , 环境温度以 30 ℃ /km 的速率递增 , 在

大洋深部沉积物和部分洋壳中存在着活跃的嗜热和极端嗜热微生物。由于具有高度压缩

了的温度梯度 , 现代海底热液活动中心是分离海底深部生物圈嗜热和极端嗜热微生物的

最佳地点 , 也是分离嗜盐微生物的理想场所 (Takai et al. , 2001)。海洋平均水深
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3 800 m , 最深处约 11 000m , 巨大的海水静压使得大洋沉积物和洋壳中的微生物在漫

长的进化过程中获得了压力适应能力 , 海底深部生物圈是分离嗜压微生物的极佳环境

(Bale et a l. , 1997)。由于非常有限的水体真光层颗粒有机物的输入和长期的生物和化

学转化 , 绝大部分海洋深层沉积物有机物含量很低 , 并且也相当难降解 。但是 , 即使这

样的环境中仍分布着活跃多样的微生物类群 (Parkes et al. , 2000), 以分解劣质有机物为

生存和生长基础 。该处分离的微生物具有分解矿化异源有机污染物的能力 (Fredrickson

et a l. , 1999)。海底热泉 、 冷泉和天然气水合物等高能区极大丰富了海底世界的生境多

样性 , 为海底特异微生物群落的形成和演化提供了环境和物质条件 , 为新颖功能基因和

生物活性物质的开发提供了基础 (Co lliec-Jouau lt et al. , 2004)。在洋底矿物富集区微生

物具有活跃的生理活动 , 可能参与成矿作用和矿质元素的迁移和转化 (Daughney et al. ,

2004;G reene et a l. , 1997;K ashe fi et al. , 2003), 利用微生物或其生物制剂来提取和浓

缩金属具有巨大的发展潜力。

由于深海微生物人工培养上的难度 , 基因资源的应用显得格外重要。为了最大可能

的充分利用海底深部生物圈微生物基因这一巨大资源库 , 深入持续开展深海极端环境深

部生物圈微生物生理 、生化和生态学等基础研究以发现和了解特殊 (包括极端 )环境下

微生物的特殊功能基因和功能酶已成为当务之急。

三 、海底深部生物圈微生物研究已取得的成果

海底深部生物圈微生物由原核的细菌和古菌组成 , 它们在沉积物的不同层次和环境中

对地球元素生物地球化学循环各自发挥着一系列独特而又密切关联的作用。传统的微生物

分离培养 、细胞计数 、生物标志物分析 、 放射性同位素示踪实验与现代分子生物技术的有

机结合使我们对海底深部生物圈微生物的分布 、数量 、种类和生理生态功能有了一定了解。

1.海底深部生物圈微生物的数量分布

从 ODP大洋钻探微生物研究结果表明 , 微生物分布于大洋深海的各种沉积环境中 。

海底热泉 、 冷泉和天然气水合物富集区等高能区具有极高的局部微生物密度 , 而在深海

洋盆寡营养区 , 沉积物微生物的密度相对较低 。

在不受海底热泉 、冷泉和天然气水合物等地质化学过程影响的大部分海域 , 沉积物

微生物密度具有随水深增加而降低的普遍性水平分布特征 , 即浅水区沉积物微生物密度

高 , 深水区低 , 这主要与真光层新生产输出和水深等因素有关(Parkes et al. , 2000);微

生物在沉积物中垂直分布大致遵循 Pa rkes等 (1994)的经验公式 , 即

log ce lls=7.98 - 0.57 log depth

随沉积物深度增加微生物密度呈对数线性减低 , 由表层 1m的 10
9
cells /cm

3
降低到全球

平均沉积物深度 500m的 10
6
cells /cm

3
(图 3)。海域间生产力的差异可能引起该回归方

程截距的变化(斜率不变 ), 如高生产力的秘鲁海比低生产力的赤道东太平洋有更高的

微生物密度 。沉积物有机碳含量和可降解度是影响这一分布特征的最主要因素 , 沉积物

孔隙度 、地质年龄和地球化学特征也起了一定的作用 (Co lw e ll et a l. , 2004;Parkes et
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al. , 2000)。沉积物微生物垂直分布的另一特征是 , 沉积物深层 (几百米或更深 )微生物

密度随深度增加变化不大 , 这说明海底深部生物圈微生物的分布很可能超越现在探知的

最大分布深度(800m), 海底深部生物圈微生物对全球生物量和有机碳的贡献可能要比

原来估算的要大 。海底沉积物的最大深度可能超过 10 km , 温度很可能最终成为限制微

生物分布最大深度的要素 (Parkes et al. , 2000)。

图 3　海底深部生物圈微生物密度分布与沉积物深度关系

在海底热泉 、冷泉和天然气水合物富集区等高生物地球化学活动区 , 由于在沉积物

各深度层中不均匀分布的生物能源和地球化学特征 , 微生物的分布一般不遵循以上归纳

的对数线性变化规律 , 而是往往产生离散的局部最大或高度压缩的梯度分布 (Parkes et

al. , 2000)。

2.海底深部生物圈微生物的种类多样性

海底深部生物圈不但蕴藏了巨大的微生物生物量 , 而且还拥有丰富的微生物种类 。

由于传统微生物培养法的局限和海底深部生物圈生境的特殊性 , 从海底深部沉积物和洋

壳中分离培养得到的微生物数量非常有限 , 常常低于总细胞计数的 1%(Parkes et al. ,

2000)。尽管如此 , 这些分离到的菌株仍代表了多样微生物功能类群 , 包括需氧氨化菌 、
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硝酸盐还原菌 、 厌氧发酵异养菌 、硫酸盐还原菌 、 产乙酸菌 、产甲烷古菌 、 嗜热的厌氧

异养菌和厌氧十六烷氧化菌等 (Barnes et a l. , 1998;Parkes et a l. , 2000;Summ it et al. ,

1998;Toffin et a l. , 2004)。在海底深部生物圈已发现了 6个新物种 , 即嗜压硫酸盐还原

深栖脱硫弧菌(Desulfovibrio profundus)(Ba le et al. , 1997)、 产乙酸深海醋酸杆菌 (Aceto-

bacterium submarines)(Toffin et al. , 2004)、 产甲烷深海甲烷袋状菌 (Methanoculleus sub-

marines)(M ikucki et a l. , 2003)、以 H2为能源以 CO2为碳源的奥尔胡斯甲烷杆菌 (Metha-

nobacterium aarhusense)(Sh limon et al. , 2004)、 产乳酸耐压海洋乳杆菌(Marinilactibacil-

lus piezotolerans)(To ffin et al. , 2005)和嗜碱海杆菌 (Marinobacter alka liph ilus)(Takai et a l. ,

2005)。这些分离培养到的细菌和古菌大致反映了海底深部生物圈微生物的一些基本生理

生态特征和对环境的适应。在系统发育上这些微生物主要隶属于细菌的变形菌纲 (Pro-

teobacteria)、低 G +C mo l%革兰氏阳性菌群(low G+C contentG ram-positive bacteria)、高

G +C mol%革兰氏阳性菌群 (h igh G +C con tentG ram-positive bacte ria)、噬纤维菌属 /屈

挠杆菌属 /拟杆菌群 (Cy tophaga /F lexibacter /Bacte ro ides, CFB)、 产液菌目 (Aquificales)

(Inagaki et a l. , 2003;Toffin et al. , 2004)、古菌的嗜热球菌目 (Thermococcales)、 甲烷

八叠球菌目 (Methanosarcinales)、 甲烷杆菌目 (Methanobacteria le s)和甲烷球菌目 (M eth-

anococca le s)等 (M ikucki et al. , 2003;Sh limon et a l. , 2004;Summ it et a l. , 1998;Takai

et a l. , 2004)。

为了克服传统培养法在海底深部生物圈微生物种类分析上的局限 , 16S rDNA核酸

序列和系统进化分析近年来得以广泛应用 。这些不依赖于微生物培养的分子分类学研究

表明 , 海底深部生物圈不但蕴藏了丰富的微生物种类 , 并且许多种类与目前已描述的所

有细菌和古菌都相距甚远 , 只与尚未培养到的环境 rDNA克隆相近 , 代表着新颖的微生

物种类或类群。分子分类法新发现的培养法不曾得到的细菌类群有:螺旋体细菌群

(Spirochae tes)、 浮霉状菌属 /衣原体属群 (P lanctomyces /Ch lamydia)、 绿色非硫菌群

(G reenN onsulfer Bacteria)、尚无培养菌株为代表的 OP8、 OP9和相关的深部沉积物菌群

等 (Hube r et a l. , 2003;Inagaki et a l. , 2002, 2003;Kormas et al. , 2003;Newberry et al. ,

2004;Reed et a l. , 2002;Toffin et al. , 2004)。

分子分类法也大大扩展了对海底深部生物圈古菌多样性的了解 , 古菌域 (A rchaea)

的广域古菌界(Euryarchaeo ta)和嗜泉古菌界 (C renarchaeota)古菌在海底深部生物圈有着

广泛的分布 。而且 , 与沉积环境古菌 16S rDNA序列有较好亲缘关系的多数古菌类群一

般尚无可培养菌株 , 如数个海洋底栖古菌族 (Marine BenthicG roups)和海洋古菌族 (Ma-

rine G roups), 以及在甲烷厌氧氧化中发挥重要作用的 ANME-1和 ANME-2古菌族等

(B idle et al. , 1999;H inrichs eta l. , 1999;Huber et al. , 2002;Inagaki et a l. , 2003;Lanoil

et a l. , 2001;Marchesi et al. , 2001;M ills et a l. , 2003;N ewberry et al. , 2004;N ewman et

al. , 2002;O rphan et al. , 2001a;Reed et al. , 2002)。分子探针 FISH研究进一步揭示了

ANME-2族厌氧甲烷氧化古菌与硫酸盐还原菌的共栖互养关系 (Boe tius et a l. , 2000;O r-

phan et al. , 2001a, 2001b, 2002, 2004;W erne et al. , 2004), 为阐明海底深部生物圈微

生物控制沉积物 CH4向水圈和大气圈释放的机制做出了重要贡献 (V alen tine, 2002)。

FISH 研究结果还表明 , ANME-1族厌氧甲烷氧化古菌也需要硫酸盐还原菌的参与以进
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行 CH 4的转化 (M ichae lis et al. , 2002), 这很好地解释了在一些只有 ANME-1而不曾发

现 ANME-2古菌的沉积环境中甲烷厌氧氧化与硫酸盐还原的耦合 , 硫酸盐还原在 CH 4厌

氧氧化生物地球化学转化过程中是必不可少的 。由于厌氧甲烷氧化在一定程度上可看作

是产甲烷过程的逆过程 , 厌氧甲烷氧化古菌可能吸收了产甲烷古菌甲烷生成路径中的一

些关键元件 , 作为产甲烷过程指示分子的甲基辅酶 M还原酶 α亚基基因 (mcrA)核酸序

列同时也可能作为厌氧甲烷氧化的分子指示而用以厌氧甲烷氧化古菌的系统进化和种系

归属分析(B idle et al. , 1999;Hallam et a l. , 2003;Newbe rry et al. , 2004)。 16S rDNA和

mcrA分析均表明:ANME-2族厌氧甲烷氧化古菌隶属于甲烷八叠球菌目 , 而 ANME-1

族古菌则是广域古菌界的一个新目。由于尚无可培养的菌株 , 厌氧甲烷氧化古菌确切的

甲烷氧化生理生化机理及可能的分子遗传调控目前仍无从知晓。

Daughney等 (2004)最近从海底洋壳中分离纯化出一株隶属于 γ变形菌亚纲的菌株 ,

Lysnes等(2002)的培育实验亦证明了洋壳中微生物的 Fe
3+
还原活性和 CH4生成 , 表明

在海底洋壳中存在铁还原菌和以 H 2为能源以 CO 2为碳源的甲烷生成菌。以 16S rDNA序

列分析和 F ISH研究手段为基础的现代分子微生物学研究进一步证明了微生物在该特殊

生境中的普遍存在(Cow en et al. , 2003;Lysnes et a l. , 2002;Thorseth et al. , 2001;Tors-

vik et al. , 1998)。一些科学家进行的研究还表明:海底玄武岩洋壳具有不同于周围海水

和沉积物的独特微生物种类或类群 , 支持着一个生态功能特异的微生物群落(Cow en et

al. , 2003;Lysnes et a l. , 2002;Tho rse th et a l. , 2001)。在玄武岩洋壳中发现的细菌多隶

属于嗜热袍菌目 (The rmotogales)、 异常球菌目 (De inococcales)、 变形菌纲 、 CFB菌群 、

绿色非硫菌群 、 高 G+C mo l%革兰氏阳性菌群中的放线杆菌纲 (Ac tinobacteria)、低 G

+C mol%革兰氏阳性菌群的梭菌纲 (C lostridia)和芽孢杆菌科 (Bacillaceae)等 (Cow en et

al. , 2003;K imura et al. , 2003;Lysnes et al. , 2002;Tho rse th et al. , 2001), 而古菌多隶

属于广域古菌界的古生球菌目 (A rchaeog lobales)和嗜泉古菌界内尚无可培养菌为代表的

一些菌组(Cow en et a l. , 2003;Tho rse th et al. , 2001)。

大洋钻探微生物污染示踪物追踪实验证明了 ODP沉积物芯样内微生物种类的真实

性 (Sm ith et a l. , 2000), 这些细菌和古菌类群的发现表明了新颖物种在海底深部生物圈

的广泛存在 , 充分证明了分子微生物学在海底深部生物圈微生物多样性和功能研究中的

重要性和核心地位 , 并极大丰富了对海底深部生物圈微生物代谢生理和在生物地球化学

过程中生态功能的认识。

3.海底深部生物圈微生物的生物地球化学作用

海洋沉积环境微生物呼吸所需终端无机电子受体的垂直分布具有分层的特点 , 随沉

积物埋藏深度不同依次为 O2 、硝酸盐 、 金属 (铁 、 锰等)氧化物 、 硫酸盐 、 硫和 CO2等

(DeLong, 2004), 并且该分布梯度的陡度与真光层颗粒有机碳输入量相关。由于高的生

物产能和利用率以及低的分子扩散率 , 沉积物中的 O 2最先被微生物消耗掉 , 造成绝大

部分海洋沉积物处于无氧环境中。由于微生物的厌氧反硝化作用 , 硝酸盐也只分布在很

浅的表层沉积物里。金属氧化物和硫的低溶解性和局部分布性等特点极大地限制了它们

在沉积物中的分布深度和广度 。因此 , SO
2 -
4 和 CO2成为海底深部生物圈微生物最主要和
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最重要的无机终端电子受体。这些电子受体在沉积物中的垂直分布决定了微生物种类和

代谢类群的垂直分布 。海底深部沉积物间隙水化学和稳定同位素剖面分析 , 以及放射性

同位素示踪物培育实验证明:硫酸盐还原 、产甲烷和发酵是该生境的主要微生物降解代

谢活动 (D'Hond t et a l. , 2002a;Parkes et a l. , 2000)。由于 H2的地质化学热生成 , 在深

埋的沉积物和洋壳内很可能普遍存在着可固定 CO2的完全不依赖太阳光能和光合作用的

极端嗜热化能自养微生物系统 HyperSLMi E(Taka i et al. , 2004)。

除一些特殊生境外 (典型的如秘鲁边缘海和日本海等 ), 由于对底物的竞争 , 在海

洋沉积物中普遍存在着硫酸盐还原和产甲烷微生物代谢过程的竞争 (D'Hondt et al. ,

2002a;Parkes et a l. , 2000)。硫酸盐还原过程一般发生在 SO
2 -
4 浓度在 3 mM以上的缺氧

沉积物中 , 由于底层海水与沉积物的交换 , 在整个沉积物深度剖面中沉积物-海水界面

处具有最高的 SO
2 -

4 浓度。在有机质含量低 、 微生物代谢活动低的大洋沉积物中 , 整个

沉积物上层几百米都可保持较高的 SO
2 -
4 浓度 , 支持着以硫酸盐还原为主的微生物代谢

活动。边缘海沉积物由于可降解有机质的含量较高而支持着较高的微生物种群和生理活

动 , SO
2 -
4 在沉积物浅层几十米中很快被消耗掉 , 使得边缘海沉积物硫酸盐还原速率比大

洋的高出 2 ～ 3个数量级。在该高硫酸盐还原生物活动带下 , 产甲烷和发酵成为沉积物

柱层的主要微生物代谢活动。虽然深层沉积物 CH4不断向上扩散 , 但边缘海高 SO
2 -
4 浓

度的表层沉积物却很少有高浓度的 CH4积累和向上覆海水和大气的扩散 , 这主要是因为

在沉积物缺氧的 CH4-SO
2 -

4 地球化学界面环境中普遍存在着与硫酸盐还原相耦合的微生

物厌氧甲烷氧化作用 (D'Hondt et al. , 2002a;V alen tine, 2002), 并且微生物厌氧甲烷氧

化占有相当高的总硫酸盐还原量 , 表明厌氧甲烷氧化是该环境 SO
2 -
4 主要的汇 (Sink)。

在墨西哥湾 , 由于复杂的海底天然气和石油烃组成 , 硫酸盐还原不但与甲烷厌氧氧化耦

联 , 并且促进了沉积物中其他烃类化合物的厌氧氧化过程 (Zhang et a l. , 2004)。因此 ,

海底深部生物圈微生物厌氧氧化过程可能对海底原油的转化和储量具有一定的影响。全

球范围的海洋微生物厌氧甲烷氧化(SO
2 -
4 +CH4→HS

-
+HCO

-
3 +H2O)还将对海洋碱度的

长期变化有一定影响 (D'Hond t et al. , 2002a)。

由于埋藏和长期生物地球化学作用 , 作为海底深部生物圈微生物能量来源的有机物

随沉积深度增加而减少 , 并且也越来越难被降解利用。因此 。微生物的代谢速率随沉积

深度增加而越来越低 。但是 , 局部不均匀分布的天然气水合物等能源可改变这种微生物

生理活动的垂直分布规律 , 甲烷高浓度带往往是整个沉积物柱层中微生物代谢最活跃

带 。并且 , 由于地球化学热反应过程可产生非生源性甲烷 , 深部沉积物中还可能出现以

热生成甲烷为能量依托的次级微生物代谢活跃带 (Parkes et al. , 2000)。海底深部生物圈

微生物产甲烷和甲烷厌氧氧化已成为该生境微生物生理代谢活动及生物地球化学过程的

研究焦点(Zhang et a l. , 2004)。

在全球尺度上 , 边缘海海底深部生物圈微生物年呼吸率占该处海洋表面真光层生物

量年生产率的 1%或更少 , 而大洋海底深部生物圈微生物年呼吸率只占该处海洋表面真

光层生物量年生产率的 1 /10 000或更少 。但是 , 海底深部生物圈却蕴藏着巨大的生物

量 (3×10
17
g C), 比海水总生物量大 2个数量级 (4×10

15
g C)。这说明 , 除沉积物甲烷

厌氧氧化高活动带外 , 海底深部生物圈中的大部分微生物是不活跃的或只具有极低的代
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谢速率 (D'Hond t et al. , 2002a;Parkes et al. , 2000)。

四 、海底深部生物圈微生物对极端环境的适应

海底深部生物圈沉积和洋壳环境往往代表着复杂多样的低有机物含量 、 高静水压

力 , 低温(大洋沉积物表层 )或高温 (海底深部沉积物和洋壳 )、 局部高盐或高酸碱度等

极端环境。生活在这里的微生物经过长期的进化演化获得了生理或遗传上的适应。附生

在物体表面 、产生保护性生物膜 (b iofilm)和处于极低生理活动状态可能是海底深部生物

圈大部分微生物的普遍生理适应对策 (Cow en et a l. , 2003;D'Hondt et al. , 2002a;Hube r

et a l. , 2002)。而在进化中产生与极端环境相适应的基因调控和特殊酶系统是海底深部

生物圈微生物常见的遗传生化适应机制。了解微生物的极端环境适应不但有助于了解微

生物在海底深部生物圈的原位生理生态活动和对海洋生物地球化学循环过程及地球系统

进化的贡献和调控 , 而且有助于特殊功能基因 、功能酶和天然生物活性物质的筛选和开

发利用 。由于海底深部生物圈高盐 、 高酸或高碱等极端环境只具有非常有限的分布和范

围 , 本文将只对分布范围广 、 出现频率高的嗜极端温度和压力的海底深部生物圈微生物

作进一步论述。

1.海底深部生物圈微生物对温度的适应

温度是地球上生物生命活动的一个极其重要的环境因素 。海底深部生物圈具有很大

的温度跨幅 , 从近 2℃的深海大洋沉积物表层到海底热液泉口及深部温热的沉积物和上

部洋壳中都有微生物的分布。嗜冷和嗜热微生物分布于许多细菌和古菌类群中。而在已

知的极端嗜热微生物的 10个目中 , 只有嗜热袍菌目和产液菌目属于细菌域 , 其他的都

是古菌类群 (刘志恒 , 2002)。嗜热袍菌目和产液菌目是细菌域中最古老和进化最慢的分

支 , 海洋嗜热袍菌(Thermotoga maritima)完整基因组分析表明嗜热袍菌与古菌具有很高

的基因同源性(N elson et al. , 1999), 这进一步证实了极端嗜热细菌在进化中的原始性。极

端嗜热微生物可能作为地球上最早发生的生命形式引起普遍兴趣 , 最近在一活跃深海热泉下

发现的 HyperSLMi E自养微生物系统进一步支持了这一假说(Takai et al. , 2004)。

对低温或高温的适应是许多海底深部生物圈微生物执行其生态和生物地球化学功能

的基础 。增加多聚不饱和脂肪酸以维持细胞膜流动性和功能性以及产生嗜冷酶以提高细

胞的低温代谢活力是嗜冷微生物的主要适应对策。相反 , 嗜热和极端嗜热微生物通过增

加膜脂的脂肪酸饱和度和产生新型结构醚脂或其二聚体而保持细胞膜结构的稳定性和功

能性。产生嗜热或极端嗜热酶 、小分子量相容性溶质(compatible so lu te)和可帮助高温下

变性蛋白重新折叠的嗜热体( thermosome)分子伴侣蛋白(chaperon)是主要的蛋白质热适

应分子和生化机制。产生相容性溶质 、 特殊 DNA结合蛋白 (如极端嗜热古菌的碱性组蛋

白 )和逆促旋酶(reverse gy rase)是嗜热和极端嗜热微生物的主要 DNA热稳定机制 (刘志

恒 , 2002)。
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2.海底深部生物圈微生物对压力的适应

海水平均深度为 3 800m , 每增加 10 m水深即增加 1个大气压 。因此 , 大部分海底

沉积物和洋壳处在高压环境中 。海洋嗜压微生物广布于广域古菌界和嗜泉古菌界的一些

古菌类群中 , 但在细菌域中嗜压微生物多集中在 γ变形菌亚纲(Bartle tt, 2002;DeLong et

al. , 1997)。隶属于 δ变形菌亚纲的嗜压深栖脱硫弧菌 (D. profundus)的发现表明海底深

部生物圈可能存在大量的 γ变形菌亚纲以外的嗜压细菌 (Ba le et al. , 1997;Ba rnes et

al. , 1998)。已发现的嗜压细菌和古菌与非嗜压的海洋微生物在系统发生关系上非常密

切 , 表明对压力选择的应对可能不需要显著的微生物进化上新种系 (Lineage)的发生

(Ba rtlett, 2002)。由于大洋深海底部的低温性 , 目前分离的嗜压微生物大多也是嗜冷的

(Bartlett, 1999), 但随着沉积物深度的增加 , 高压使环境温度以 30℃ /km的速率增加 ,

在海底数千米以下的沉积物和洋壳中可能生存着嗜热和极端嗜热的嗜压微生物。作为窥

视海底深部生物圈微生物生命活动窗口的深海热泉喷口是分离嗜热和极端嗜热的嗜压微

生物理想场所。

海洋嗜压微生物通常有能感受压力作用的基因 , 包括细胞膜蛋白基因 toxR和 rseC

以及 DNA重组基因 recD。革兰氏阴性细菌细胞内膜 ToxR /S是理想的压力感受系统 , 转

录调节着一系列压力适应蛋白的基因表达 , 并可通过降低膜通道蛋白的表达程度防止细

胞内糖和其他营养成分在高压胁迫下的流失。细菌内膜跨膜蛋白 RseC对压力的敏感性

来自于其与膜系电子传递系统的密切联系 , 可能与细胞抗高压能量需求有关 。 RecD可

能与在高压条件下 DNA损伤修复有关 , 保障在极端条件下微生物遗传物质的完整性 。

海洋嗜压希瓦氏菌(Shewanella)还普遍具有 2个在细菌染色体上位置临近的压力调节操

纵子(Pressure-regu lated Ope ron)(Li et a l. , 1998;Wang et al. , 2004), 除阅读框 ORF3

外 , 它们编码的大部分开放阅读框(open reading frame, ORF)的分子和生理功能尚不明

确 。ORF3编码在细胞色素 bd复合体(Cy tochrome bd Comp lex)形成中必不可少的CydD蛋

白 , 可能与高压环境适应的能量需求和能量代谢有关。

在细胞膜分子机理水平 , 嗜压微生物对高压的适应类似于嗜冷微生物对低温的适

应 , 高压环境常常促使单聚和多聚不饱和脂肪酸合成的增加以调节细胞膜的组成和流动

性 (Bartle tt, 1999;2002)。

五 、海底深部生物圈微生物研究展望

海底深部生物圈微生物研究是一个综合了地学和微生物学的年轻领域 , 是 DSDP和

ODP研究计划最重要贡献之一 。由于现场取样难度和高保真度要求的制约 , 目前对该生

境微生物种类多样性 、原位(in situ)生态功能 、地质过程中的生物地球化学循环作用仍了

解的非常不全面。刚刚启动的国际 IODP综合大洋钻探计划有望对这些问题做进一步解答。

1.海底深部生物圈微生物分布极限的研究

多年的海底深部沉积物和洋壳微生物的研究表明 , 海底深部生物圈微生物垂直分布
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的极限可能远远超过现在探知的海底表面下 800m , 这一分布极限可能最终仅受温度这

一重要环境要素的制约。目前可培养的极端嗜热微生物最高生存温度可达 121℃

(Kashe fi et al. , 2003), 这表明深海沉积物表面下数千米处都有可能有活的微生物存在

(Amend et a l. , 2005), 虽然该处深埋的来源于水层的有机物质经过漫长历史的生物和

非生物的地球化学转化而所存无几 , 并且可利用率也极低 , 很难支持微生物的代谢活

动 。但是 , 深部沉积物和洋壳热催化反应生成的 H2等还原性气体有可能作为能源而支

持着微生物的代谢 、 生长和 CO2固定。 HyperSLMi E极端嗜热化能自养微生物系统很可

能在海底表面下数千米的沉积物和洋壳中普遍存在 , 并且 , 在这样极端特殊的环境中很

可能蕴藏着地球上最原始的生命形式和过程或其遗迹 , 如何探测如此深度环境中微生物

的存在 、生理生化特征和生物地球化学作用将是未来海底深部生物圈微生物研究的一个

挑战。日本 2005年刚刚下水的 “地球号 ” 深海地球深部钻探船的钻头可钻透海底下

7 000 m的沉积物和洋壳 , 并有望取得上部地幔样品 。日本科学家将于 2006年推出一项

史无前例的地心探索计划 , 即在太平洋洋底地壳最薄处打钻 , 穿透深海沉积物和洋壳直

抵地幔 , 取回岩芯和可能存在的深部微生物样本。该计划对探究在地球的深处是否存在

特别的生命物质 , 解开地球生命起源之谜将具有如同人类登月取回月球岩石样品以进行

宇宙研究一样的划时代意义。

2.海底深部生物圈微生物种类和功能多样性的研究

由于传统培养法的局限 , 我们目前对海底深部生物圈微生物多样性的研究多依赖于

环境 16S rDNA系统发育分析 。尽管这一微生物分子生态学方法极大地扩展了我们对海

底深部生物圈细菌和古菌多样性的认识 , 却也难免有其不足。由于许多 16S rDNA序列

与已知的可培养的微生物序列相去甚远 , 无法确切判定它们在细菌和古菌中的种系归属

和系统发育位置 , 因此也无法推断这些 DNA序列所代表的细菌或古菌的生理生态特点 ,

更无从知晓它们的原位生物地球化学作用 。要解决这一问题 , 一是要加强培养法的突

破 , 二是要加强原位微生物群落功能基因的分析 , 推广宏基因组学 (metagenom ics)和功

能基因组学 (functional genom ics)的应用 , 用以检测主要生源要素(如 C、 N、 P、 S等)和

金属元素(如 Fe、 Mn等 )生物地球化学转化过程中的功能基因表达和调控的 DNA、 mR-

NA和蛋白质芯片分析技术具有巨大的发展潜力和应用前景。

目前对海底深部生物圈微生物多样性研究的另一不足是有关主要微生物类群在沉

积物中原位空间分布特点的报道几乎没有 , 即我们缺乏对该特殊生境微生物群落组成

的原位定量了解 。 DNA分子探针 FISH相关技术将是解决这一问题的关键 (Sch ippers

et a l. , 2005)。

由于 DSDP和 ODP微生物取样站位在全球沉积环境中有限的分布 , 我们目前对海底

深部生物圈微生物全球分布的规律性及局部分布的特殊性仍知之甚少 , 对全球范围内上

部洋壳微生物的分布规律更是一无所知 , 深海极端环境深部生物圈微生物对海洋环境变

化 、海底天然气能源形成和稳定 、全球变化以及地球系统进化和演化的作用和影响尚不

能确定 , 相信 IODP计划的实施和深入将会为我们找到答案。
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3.海底深部生物圈微生物作为海洋古环境和现代环境指示生物的研究

一些现代深海环境中的活跃微生物群落有可能是地球或海洋历史中某一地质或环境

事件的见证 , 因此 , 海洋深部生物圈微生物有可能作为特定地质生物标志 , 用来指示海

洋地球化学变化和地质环境变迁历史 (Inagaki et al. , 2001)。最近 , 日本科学家在一个

距今已有约 100万年历史的陆地黑页岩岩芯样品中 , 通过现代分子生物学研究手段 , 发

现了残存的海洋沉积环境细菌群落 , 这一微生物群落的种类特征真实地反映了地球历史

上在白垩纪中期所发生的大洋缺氧事件(Inagaki et a l. , 2005)。寻找深海典型极端环境的

指示微生物系统或指示生物大分子系统将是海底深部生物圈微生物研究的一个重要内容。

六 、我国海底深部生物圈微生物研究的方向和策略

除大型国际性 DSDP、 ODP和正在运行中的 IODP海底深部生物圈研究计划外 , 许

多发达国家在 20世纪 90年代相继开展了国家或区域性深海微生物研究计划。 1993年 ,

日本海洋科学和技术中心(JAMSTEC)率先开展了 “深海之星 ” (Deep S tar)深海微生物

研究计划。欧盟从 1996年在其第四和第五框架发展计划 (FP4和 FP5)中连续多年开展

了 “嗜极端微生物作为细胞工厂” (Ex tremophiles as Ce ll Factories)的研究 。美国从 1997

年 , 由其国家科学基金会连续多年资助了 “极端环境生命 ” (Life in Extreme Environ-

men ts, LExEN)的深海微生物研究计划 , 目前该计划已发展成为全球性的 “洋中脊多学

科全球试验” (R idge Interdisciplinary G loba l Experiments, RIDGE)计划。鉴于我国目前

海底深部生物圈微生物的研究才刚刚起步 , 与国际研究水平存在巨大的差异 , 有限的经

验和物力要求我们的研究要有重点 、 有层次 、 有档次。要紧随国际前沿研究中的重大重

点问题 , 要紧密结合国家的海洋和经济发展战略 , 即要着手解决一批突破性的基础前沿

科学问题 , 也要着手于海底深部生物圈特殊微生物资源的开发利用 , 为经济建设服务。

我国周边海沉积物天然气水合物藏矿区 、 海底金属成矿区 、 海底热液和火山活动区

域应是我国开展海底深部生物圈微生物研究的重点海域 (中国大洋钻探学术委员会 ,

2003;曾志刚等 , 2003;G uo et al. , 2004), 这主要关系到我国未来海底能源和矿产资源

的开发利用 , 防止海洋地质灾害对海洋工业工程发展可能造成的不良影响 , 有助于揭示

微生物对海底矿藏的作用及对全球变化的影响 , 促进对地球生命起源和进化的探索 , 推

动海洋微生物资源的开发利用 。

我国的海底深部生物圈微生物研究应着重微生物的主要过程和机理研究 , 集中解决

一些海洋沉积和洋壳环境中的重大重点生物地球化学问题 , 如我国海域微生物的厌氧甲

烷氧化最大承载力和速率以及生化和分子遗传机理 , 微生物的金属成矿机理和对矿物的

转化作用以及生化和分子遗传机理 , 微生物对沉积物有机物的矿化转化以及对全球变化

的响应和影响 , 微生物对大洋洋壳的蚀变作用以及生化和分子遗传机理 , 微生物在极端

条件下的生态功能以及生理生化和分子遗传适应机理 , HyperSLMi E极端嗜热化能自养

微生物系统或类似自养系统的能量流动 、 物质循环和信息流通规律等 。对这些基础科学

问题的研究和解答有助于了解海底深部生物圈微生物的基本过程 、 功能 、 机制和规律 ,
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促进我国海洋科学 、 地球科学和生命科学的协作和发展 , 提高我国在世界科学领域中的

大国形象 , 具有深刻的战略意义和广阔的发展应用前景 。
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ABSTRACT

Because of ex treme environmenta l conditions, deep sea subsurface sediments w ere tradi-

tiona lly regarded as a huge ‘desert’ unable to suppo rt any k ind of life-form. However, 30

years'investigation by the successive DSDP and ODP deep d rilling pro jec ts ind ica ted that m i-

crobes are ex tensively distribu ted in the deeply buried sediments and some sha llow ocean ic

crusts in the w orld oceans. The subseafloor deep biosphere has huge m icrob ial biomass and

great b io log ical and molecula r diversity, and ca rries out a serie s of complica ted and diverse

physio-eco logica l functions. Study o f the deep subseafloo r b io sphe re m icroorganism s became the

foc i o f studies on life's o rig in and evo lu tion, earth system evo lu tion and transform ation, g lobal

clim ate change, biotechnolog ical deve lopment and exploita tion of marine life and subseafloo r

natura l energy resource s. This review discusses the significances of the subseafloo r deep bio-

sphere m icrobia l study and summarizes the p rogresses new lymade in this fie ld , in order to pro-

mo te the initiation and deve lopment o f re lated researches in our country fo r the active engage-

men t in globalmarine resource exp lo itation and in inte rnationa l cooperation in tack ling profound

scien tific issues in the new m illenn ium.


