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1977 年在太平洋上的加拉帕戈斯群岛附近深  
2 500 m 的深海热液区首次发现了独立的生命体系, 
它被认为是海洋生物学研究领域中最为重大的发现

之一[1-2]。自此, 对深海热液喷口生物群落的调查研
究吸引了无数科学家的眼球, 成为了海洋生物学研
究领域的热点之一。30 余年来, 随着海洋生物学研
究技术方法的进步, 大量的深海热液喷口生物群落
被相继发现, 越来越多的喷口生物物种被分离鉴定
出来 [3-4], 从而改变了人们对深海热液环境的认识 , 
极大的拓展了人们的海洋生物学知识。 

深海热液喷口是一种黑暗、低氧、高压、低营

养以及富含硫化物的极端环境。这里几乎没有阳光, 
且表层海洋生物光合作用产生的有机碳只有极少量

能够到达深海, 因此形成了一类不依赖光合作用而
是以微生物的化学合成为基础的独特生态系统[5]。通

常热液喷口规模较小 , 中心温度极高 (有时会高达
350℃), 外围水体温度较低(一般＜2℃), 温度差异
比较大, 例如在喷口周围水温 20℃处向外不到 1 m
的距离, 水温便可降为 2℃。因此, 独特的生态环境
使深海热液喷口周围的生物群落无论是在代谢上 , 
生理上和分类上都极具多样性[6]。其中又以微生物的

种类最为丰富, 作用最为重要。另外, 急剧变化的温
度, pH 及化学梯度赋予了深海热液微生物独特的生
理生化特征, 这些独特微生物资源的开发利用对于
现有菌种资源的补充和改善具有重要意义。 

1  深海热液喷口环境 
1.1  深海热液喷口环境的形成 

目前, 在太平洋, 大西洋和印度洋水深 800 m到
3500 m 的区域中已发现了 200 多处热液喷口区[7]  

(图 1), 它们主要出现在地壳运动活跃的海洋区域[8], 
如大洋中脊 , 弧后盆地和板内火山 , 其形成是地球
板块构造的产物。大多数的海洋板块被海洋中脊所

分隔开来, 这些洋中脊可深达 60 000 km。这些板块
相互分离却又紧密相连。因此, 冰冷的海水就可沿着
洋中脊系统的地壳裂缝向下渗透。在渗透过程中, 海
水被逐渐加热, 于是就产生了海水在地壳裂缝中的
对流循环。在经过复杂的循环之后, 热液流就会向上
喷射, 与氧化性的低温海水相遇。这些热液流偏酸性, 
具还原性且富含重金属(包括铁, 锰, 锌, 铜等)及无
机分子(如 H2, CH4, H2S, CO2, CO)。如果在喷射出来
之前热液流就与冷海水混合, 它们的温度就会急剧
下降(约为 10~40℃)。这里就成了无脊椎动物的繁盛
之所。如果喷射之前没有与冷海水混合, 热液流的温
度就会高达 350℃甚至更高。当它们喷射而出时, 溶
解于其中的矿物质元素与冷海水接触, 就不断有金
属硫化物沉淀形成。这些沉积物沉积在海底, 形成热
液硫化物矿床, 有时会形成高达 10~15 m的海底“黑
烟囱”。在海水沿着洋中脊系统的地壳裂缝循环流动

的过程中 , 地热能被转化为化学能 , 储存在还原性
的无机化合物中。这些化合物是由海水与高温的裂

缝岩石反应而形成的, 通常由 2000 m到 3000 m水深
的海底喷口(25~350℃)喷涌而出 , 从而为喷口生物
群落的繁殖提供了基本的物质条件。 
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图 1  全球主要热液喷口区域的分布图[7] 

 
1.2  深海热液喷口微生物的能量来源 

在热液喷口发现之前, 只有化能自养型的硫氧
化菌是海底的已知生物, 但是如此重要的生产者在
当时并不被认为对海洋生态系统有什么特别的意 
义[5]。热液喷口发现不久, 硫化氢的生物氧化被推测
为其能量来源[8]。随后, 大量实验表明, 喷口周围化

学合成活动极其频繁 , 因此 , 普遍认为喷口生物生
存所需的有机碳源来源于化能合成细菌。化能无机

营养菌可通过喷口硫化物热液中的 H2S, S, NH4, Fe2+

等还原型化学物质的氧化获得能量, 并将 CO2 合成

为有机碳[9]。正是这些细菌构成了深海热液喷口生物

赖以生存的食物链的基础(表 1)。 

 
表 1  热液喷口环境中潜在存在的化能无机营养菌及其电子来源[10] 

电子供体 电子受体 微生物 

S2–, S0, 2
2 3S O −  O2 硫氧化菌 

S2–, S0, 2
2 3S O −  2

3NO −  反硝化菌, 硫氧化菌 

H2 O2 氢氧化菌 

H2 2
3NO −  反硝化氢细菌 

H2 S0, 2
4SO −  硫还原菌, 硫酸盐还原菌 

H2 CO2 产甲烷菌, 产乙酸菌 

4NH+ , 2NO−  O2 硝化细菌 

Fe2+, Mn2+ O2 铁氧化菌, 锰氧化菌 
CH4, CO O2 甲烷氧化菌, 一氧化碳氧化菌 

 
2  深海热液喷口微生物多样性 

起初, 深海热液喷口的微生物多样性的研究主
要局限于样品的显微描述及有限物种的富集培养。

随着分子生物学技术的进步和系统发育方法的发展, 
对于深海热液喷口微生物多样性的认识有了大大的

提高[3]。目前, 越来越多的热液微生物被成功地培养

或鉴别出来。尽管如此, 相对于热液喷口环境中极其
丰富的微生物资源来说 , 这些仅占一小部分 , 热液
环境中还有大量的未知微生物资源有待进一步的研

究和开发利用[15]。 

2.1  深海热液喷口古菌 
尽管在某些热液硫化烟囱中古菌可能仅占总细
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胞的较少一部分, 但它们却是烟囱结构某一特定部
位微生物群落的主要组成成分[11-13]。例如, Takai等[14]

利用荧光定量 PCR 和 FISH 技术研究发现印度洋中
脊 Kairei 热液区域的硫化烟囱内部古菌比例将近达
到 100%; Schrenk 等[15]的研究结果表明在胡德安富

卡脊, 古菌约占活性硫化烟囱外壁结构中所有微生
物的 40%, 且古菌数量从烟囱的外壁向中心部位呈
逐渐递增的趋势。其他的研究也表明古菌多样性比

预计的要高。由 Takai等[11]命名为“深海热液喷口广

古菌类群”(DHVEG)的微生物在全球深海喷口系统
中估计均有分布。这一类群可再分为两个亚类群, 即
DHVE-1和 DHVE-2[16]。在几个深海热液环境的古菌

16S rRNA 克隆文库中, DHVEG占克隆的绝大多数, 
其中 DHVE-1高达总克隆数的 93%。 

深海热液环境中的古菌主要包括泉古菌, 广古
菌和初古菌门 3 大类群[11-12]。表 2 总结了深海热液
喷口环境中的主要古菌类群及其特征。初古菌只在

环境样品的 16S rRNA文库中检测到, 并未见有可培
养菌株的报道。事实上, 可培养菌株在深海热液环境
样品古菌克隆文库中的比例极小。热球菌目

(Thermococcales)是热液喷口中最常被分离培养的超
嗜热古菌, 这些微生物被认为是海洋热液生态系统
中最主要的分解者[14-15]。它们是一类严格厌氧, 能够
以酵母, 蛋白胨, 淀粉等做生长底物的异养微生物,  

 
 
表 2  深海热液喷口环境中的古菌多样性 

古菌类群 特征 

广古菌门(Euryarchaeota)  

古丸菌目(Archaeoglobales) 
超嗜热古菌, 通常分布于热液环境中温度最高的部位, 利用乙酰辅酶 A 途
径进行 CO2的固定 

热球菌目(Thermococcales) 超嗜热, 严格厌氧菌古菌, 异养生长, 具还原硫的能力 

甲烷球菌目(Methanomirobiales) 
产甲烷菌, 严格厌氧, 其中的甲烷球菌属(Methanococcus)和甲烷嗜热菌属
(Methanopyrus)是嗜热菌, 具高温生长特性 

甲烷杆菌目(Methanobacteriales) 
产甲烷菌, 严格厌氧, 其中有一类常与硫酸盐还原菌(Desulfosarcinales 和
Desulfobulbus)伴生的 ANME-1厌氧氧化古菌类群 

甲烷微菌目(Methanomirobiales) 产甲烷菌, 严格厌氧, 嗜中温 

甲烷八叠球菌目 
(Methanosarcinales) 

产甲烷菌, 严格厌氧, 中温或嗜热, 其中有一类是常与硫酸盐还原菌伴生
的 ANME-2类群, 甲烷八叠球菌属可聚集为八叠状 

甲烷火菌目(Methanopyrales) 产甲烷菌, 严格厌氧, 为氧化 H2还原 CO2产生甲烷的氢营养产甲烷菌 
盐杆菌目(Halobacteriales) 极端嗜盐古菌, 好氧或兼性厌氧, 化能有机营养型 
Deep-sea hydrothermal vent Euryar-
chaeota group  (DHVEG) 广泛分布于全球深海热液系统中, 在深海热液古细菌类群中所占比例较高 

Marine Group II (MGⅡ) 不可培养, 生理生化特征不明确 

Marine Benthic Group E (MBGE) 
主要存在于富含甲烷或甲烷水合物的深海沉积物, 可能以甲烷氧化-硫酸盐
还原为主要代谢类型 

泉古菌门(Crenarchaeota)  

热变形菌目(Thermoproteales) 
革兰氏阴性厌氧或兼性厌氧, 超嗜热杆菌, 化学无机自营型, 可将硫还原
成硫化氢 

除硫球菌目(Desulfurococcales) 严格厌氧, 利用 2
4SO − , 2

2 3S O − , S0或 H2S作为最终代谢底物 

Marine Group Ⅰ(MGⅠ) 
 

常见于深海热液环境含甲烷丰富的沉积物中, 含量丰度, 某些类群能够吸

收利用 3HCO−或可参与氨氧化过程 

Marine Benthic Group B (MBGB) 
异养生长, 在含甲烷或甲烷水合物的硫酸盐还原带沉积物中含量丰富, 可
能在硫酸盐还原和甲烷氧化中起重要作用 

Hot Water Crenarchaeota Group (HWCG) 嗜热泉古菌, 最初发现于陆地温泉系统 

初古菌门(Korarchaeota) 
通过 16S rRNA序列区分开的一类古菌, 未有成功培养的样品, 与其他生物
关系未确定 

纳古菌门(Nanoarchaeota) 
由于骑行纳古菌(Nanoarchaeum equitans)的发现提出了一个新古菌门, 个
体微小, 关系未定 
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还具有还原元素硫的能力。据推测, 在深海热液喷口, 
复杂的生物群落能为热球菌的生长繁殖提供有机质, 
因此认为超嗜热的热球菌可能是热液喷口异养活动

的良好指示者 [17]。甲烷八叠球菌目 (Methanosar- 
cinales)的产甲烷菌也经常能在克隆文库中检测到 , 
但是这类微生物至今还无法实现分离培养[15]。 

广古菌门中 , 古丸菌属 (Archaeoglobus)的两个
硫酸盐还原菌和几株产甲烷菌(利用 CO2和 H2产生

CH4)研究较多。与古丸菌亲缘关系较近的地丸菌属
(Geoglobus)可利用 Fe3+作为电子受体。甲烷球菌属

(Methanococcus)和甲烷嗜热菌属 (Methanopyrus)是
嗜热产甲烷菌的代表菌属 [18], 具有典型的高温生长
特性(最适生长温度 98℃, 最高生长温度 110℃)。泉
古菌是深海热液喷口古菌的第二类群, 这类微生物
基本都是可代谢硫和含硫化合物的超嗜热古菌。此

类群中已有几个菌属的代表菌株从深海热液喷口环

境中成功的分离得到, 如除硫菌属(Desulfurococcus), 
葡 萄 热 菌 属 (Staphylothermus), 热 网 菌 属

(Pyrodictium)和火叶菌属(Pyrolobus), 这些分离菌株

均是严格厌氧菌, 但却表现为不同的代谢类型。延胡
索酸火叶菌(Pyrolobus fumarii)[19]是一种能够在最高

113℃的温度下生长的深海热液喷口古菌(最适生长
温度 106℃), 它能以硝酸盐, 硫代硫酸盐为底物, 可
在微氧条件下生长。这是至今地球上已知的最嗜热

的微生物, 更重要的是, 它能在 120℃高压蒸汽灭菌
锅中存活 2 h。 

由于骑行纳古菌 (Nanoarchaeum equitans)的发
现 , 提 出 了 一 个 新 的 古 菌 门 : 纳 古 菌 门
(Nanoarchaeota)[20]。Nanoarchaeum equitans是一种与
古菌 Ignicoccus pacificus密切关联的微小(400 nm)微
生物。 

2.2  深海热液喷口细菌 

高达 350℃的喷口热液流的出现使微生物学家
对深海热液喷口微生物的研究主要集中在超嗜热古

菌的研究上。然而, 分子生物学技术的利用揭示了细
菌群落在深海热液喷口生境中的丰富度及重要性。

表 3 总结了深海热液喷口环境中主要细菌类群及其
 
表 3  深海热液喷口环境中细菌多样性 

细菌类群 特征 
变形菌门(Proteobacteria) 深海热液喷口环境中的优势细菌类群 

α-变形菌纲 以氧化还原态的硫化合物作为主要的代谢类型, 有些为甲烷氧化菌 

δ-变形菌纲 
严格厌氧,大多为硫酸盐还原菌, 以氧化还原态的硫化合物作为主要的
代谢类型 

ε-变形菌纲 
嗜中温或嗜热, 化能无机营养型, 丰度较高, 分布广泛, 高度的代谢多
样性, 参与硫代谢 

γ-变形菌纲 
常为热液环境的优势菌群 , 有些为内共生菌 , 含有一类Ⅰ类甲烷氧化
菌, 以卡尔文循环固定 CO2 

放线菌门(Actinobacteria) 高 G+C, 革兰氏阳性菌, 大部分属于未培养类型, 热液环境中含量较少

产水菌门(Aquificae) 
 

化能无机营养型, 多分布于活性硫化烟囱或喷口热液流等高温环境, 除
硫杆菌属(Desulfurobacterium)是其热液环境中的代表属 

硬壁菌门(Firmicutes) 热液环境中数量较少, 多为嗜热菌 

疣微菌门(Verrucomicrobia) 
已分别从胡德安富卡脊, 东北太平洋脊和瓜伊马斯盆地的许多热液位
点鉴别出来, 难于培养 

硝化螺旋菌门(Nitrospirae) 
深海热液环境中主要为硝化螺旋菌属(Nitrospira), 可将亚硝酸盐氧化成
硝酸盐 

嗜胞菌-屈挠杆菌-拟杆菌(CFB) 
热液环境中常见的细菌类群, 能够利用纤维素、几丁质、DNA、脂类和
蛋白质等物质, 参与深海碳循环 

绿弯菌门(Chloroflexi) 绿色非硫细菌, 常分布于水合物较少而有机质丰富的热液沉积物中 
热脱硫杆菌门(Thermodesulfobacteria) 嗜热或极端嗜热, 热液环境中主要的硫酸盐还原细菌 

浮霉菌门(Planctomycetes) 
深海热液沉积物中常见的细菌类群, 常生活在微氧条件下, 部分成员为
兼性好氧化能有机营养型, 另外部分为严格厌氧自养菌, 可以厌氧氧化
亚硝酸盐生成氨, 参与深海氮循环 

异常球菌-栖热菌门(Deinococcus-Thermus) 耐热, 耐辐射, 可抵抗严酷环境 
螺旋体门(Spirochaetes) 深海热液环境含量较少 
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特征。其中 ε-变形菌又是细菌类群中较为丰富, 分布
较为广泛的亚门[15]。某些 ε-变形菌常与热液喷口的
腹足动物共生[21], 有些甚至是蜗牛内共生菌[22]。尽

管 ε-变形菌的分布极为普遍, 但是由于其难培养性, 
我们对这类微生物的生理生化特征却知之甚少。先

前的研究认为 ε-变形菌主要是微氧硫氧化菌[23]。最

近的研究表明 ε-变形菌具有更丰富的代谢多样   
性[23]。研究表明, 深海热液喷口 ε-变形菌主要由能以
硝酸盐, 氧气, 硫化合物为最终电子受体, 从而氧化
氢气和硫化合物的嗜中温或嗜热的化能无机营养菌

组成[23]。一般认为, ε-变形菌不仅在深海热液喷口的
硫循环中发挥重要作用, 而且还参与热液喷口的氢, 
氮, 碳循环[24]。 

产水菌目(Aquificales)是深海热液喷口化能无机
营养型的另一代表类群, 它们所利用的电子受体和
供体与 ε-变形菌相似[25]。如 ε-变形菌一样, Aquifi-
cales 亦普遍分布于全球的深海热液区域 [25]。由

Aquificales 高的生长温度可以预测, 这类微生物只
可能发现于像活性硫化烟囱或喷口热液流等高温环

境中[16]。 
深海热液喷口中已知的非光合细菌主要包括硬

壁菌门(Firmicutes), 疣微菌门(Verrucomicrobia), 栖
热菌 (Thermales)和嗜 胞菌 -屈 挠 杆菌 -拟 杆 菌
(Cytophaga–Flexibacter– Bacteroides, CFB)四类。
Verrucomicrobia 已分别从胡德安富卡脊, 东北太平
洋脊和瓜伊马斯盆地的许多热液位点鉴别出来[23]。

这类细菌难于培养, 研究者曾在 70℃的复合有机营
养富集培养基中通过不断选择培养获得了一株新的

Verrucomicrobia菌株, 但却无法稳定传代培养。 
在深海热液喷口环境样品的克隆文库中还鉴别

出一类属于绿弯菌门的绿色非硫细菌[21]。深海热液

喷口系统的地理化学特征为非光合作用的绿色非硫

细菌提供了合适的生境 , 比如在瓜伊马斯盆地 , 有
机质通过热分解转换成了各种石油碳氢化合物, 包
括不分枝烷烃, 环烷烃, 三萜, 甾烷和芳香碳氢化合
物, 从而为绿色非硫细菌的生长繁殖提供底物[24]。 

最近, 一些研究利用功能基因的方法大大扩展
了异化性硫酸盐还原菌(SRB)的多样性[11]。研究者使

用 dsrAB 基因为分子标尺, 不仅扩展了 SRB 的分布
和多样性, 而且表明 SRB 不仅分布于热液沉积物中
还分布在活性硫化烟囱壁中。另外, dsrAB基因的系
统发育调查还揭示了原先未被培养的和未被识别的

潜在 SRB的存在[26]。这些 SRB对局部微环境的化学

特征及矿化过程产生重要影响, 同时在深海热液喷口
生态系统中硫化矿的沉积和变更中发挥重要作用[27]。

为了揭示硫酸盐还原菌在深海热液喷口发挥的潜在

地理生物学作用, Hoek和 Reysenbach调查了一株嗜
热的, 氢氧化硫酸盐还原菌在硫化烟囱的陡峭地理
化学梯度条件下是如何分馏硫同位素的。结果显示, 
分馏的程度主要依赖于环境中氢气的浓度。在氢气

有限的条件下, 34S 标记的硫化物只减少了原硫酸盐
的 4‰。这个结果表明化学无机营养型的硫酸盐还原

菌在深海热液喷口生物地球化学循环中发挥重要作

用。 

像铁氧化菌一样的金属氧化菌是硫化物微生物

风化的重要促进者, 在深海热液喷口金属和硫的生
物地球化学循环中发挥着重要作用[28-29]。McCollum
等[30]认为由每千克热液流沉淀下来的金属硫化物氧

化产生的能量超过其中溶解化合物(H2S, CH4, Mn2+, 
H2)所产能量几乎一个数量级。Edwards 等[28]调查了

海底环境中铁氧化细菌在硫化矿的 Fe2+氧化过程的

作用。将烟囱硫化物的抛光片放置于海底温度约   
4℃的环境, 会在其上形成微生物菌落, 菌落密度与
矿物基质的可溶性成正比。观察抛光片上随之形成

的铁氧化物发现铁氧化物是随着细菌的生长而形成

的。Edwards等[29]利用原位培养方法分离到铁氧化菌, 
进一步证实了铁氧化菌的存在和活动与热液喷口硫

化物密切相关。分离菌株的系统发育分析表明它们

是与已知铁氧化菌关系较远的 α 或 γ 变形菌。这些
结果表明铁氧化菌普遍存在并活跃于海底热液喷口

环境中。 

2.3  深海热液喷口微生物生理生化多样性 
深海热液喷口环境陡峭的化学和物理梯度为微

生物的生长提供了多种多样的生境和能源, 从而造
就了这一环境中微生物的高度多样性。例如, 化能无

机营养型微生物可以通过氧化性海水 (O2, 3NO− 和
2
4SO − )和还原性热液流(H2, H2S, CH4, CO2和甲酸盐)

之间的化学梯度引起的氧化还原反应获得能量。虽

然已从深海热液环境中成功的分离培养出来了一系

列化能无机营养型微生物[5], 但这只占一小部分, 仍
有大量是未培养的, 其中有些是利用稀有或罕见氧
化还原力偶获取能量生长的[31]。可见, 能利用多种电
子供体和受体的微生物更适合于深海热液喷口多变

的环境和陡峭的梯度条件。这些细菌也可以在缺氧

区域以 3NO− , 2
2 3S O − , Fe3+和 Mn4+代替氧作为氧化剂
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进行生长繁殖。许多深海嗜热菌, 包括兼性厌氧的
Pyrolobus fumarii[19], 产水菌目成员[25], 除硫杆菌[32]

和 ε-变形菌[24], 均表现出代谢多功能性, 以使它们
在物理化学梯度多变的环境中生长良好。 

深海热液喷口环境无机碳的同化方式相当多样, 
且与其物理化学条件密切相关。超嗜热广古菌, 如产
甲烷菌和古丸菌, 通常分布在热液环境中温度最高
的部位, 并且利用乙酰辅酶 A 途径进行 CO2 的固  
定[33]。深海热液喷口环境中超嗜热泉古菌门的除硫

球菌, 如火叶菌属, 热网菌属, 除硫球菌属, 燃球菌
属 , 碳固定途径仍然无法确定 , 在分析了热网菌科
和除硫球菌科的酶系之后推测它们分别利用特殊的

卡尔文循环和一种潜在新的碳固定途径[34]。据证明, 
在混合区的较低温度下, 海洋泉古菌 I 组(MGI)是最
主要的古细菌组成成分。古菌膜脂的稳定性放射性

碳同位素分析表明不可培养的海洋泉古菌 I 组古菌
通过 3-羟基丙酸途径固定碳酸氢盐自养生长[35]。细

菌域中, 还原性三羧酸(rTCA)循环可能是产水菌目
产水菌科和 Persephonella 科最主要的 CO2固定途径

之一。另外, 深海 ε-和 γ-变形菌碳固定途径中关键功
能基因的系统发育分析和酶的分析表明 rTCA 循环
可以作为深海 ε-变形菌的 CO2固定途径, 并与 γ-变
形菌的卡尔文循环一起共同促进微生物群落的初级

生产[36]。 
耐受陡峭变化的物理化学梯度是深海热液喷口

微生物的一个重要生理特征。温度和静水压对异养

超嗜热微生物生存的影响已被广泛研究[37]。所有的

研究清楚地显示静水压力升高可显著提高耐热性 , 
只不过在不高于 120℃的条件下, 耐受程度均在几

分钟到几十分钟之间。120℃以上热液流中超嗜热菌
的实验室培养与原位观察之间的差距仍是一个谜 , 
有待进一步研究。由于随着热液流与周围海水的混

合形成了潜在的有毒金属梯度, 对金属毒性的耐受
性和敏感性也是深海热液喷口微生物的重要生理特

征。Vetriani等[38]曾假设金属对微生物群落的毒性可

能随着重金属浓度的降低而增加(氧化性海水稀释比
例的升高导致热液流中重金属浓度的降低), 这与增
加的生物可利用性和溶解度相关。这个假设已被实

验证实, 实验结果表明来自较高温度和较强还原性
生境中的嗜热细菌和古菌对有毒金属更敏感, 而来
自较低温度和较强还原性生境中的中温微生物显示

出对有毒金属的更高的耐受性[38]。显然, 每一个物理
化学参数对于单个微生物的生长和生存都有相当大

的影响, 但是对于这些物理化学参数在群落水平的
潜在相互作用却不甚了解。  

3  深海热液喷口微生物群落研究方法 

微生物学家在研究微生物多样性上面临着特殊

的挑战。宏观生物学家可以通过形态学特征来识别

新的物种, 而微生物学家则必须依靠生理特征和系
统发育特征才能鉴别新的微生物物种, 更甚者对于
许多微生物物种的定义还存在争议。 

3.1  传统的培养技术 
传统微生物多样性的研究方法依赖于微生物的

实验室培养, 它主要以细胞形态, 生长温度, pH 值, 
生物量, 呼吸效率, 酶活性等为依据。然而, 在实验
室重建自然环境的精确物理化学条件是很困难的 , 
因此, 利用传统的培养方法研究微生物多样性通常
会导致极大的偏差, 而且通过人工培养获得的微生
物只占自然环境中很小的一部分(0.001%~1.5%)。对
于深海热液喷口微生物来说, 开发合适的培养基和
在实验室重建这种极端环境更是极其困难的, 这种
培养偏差就更加严重。但是这种传统的实验室培养

方法对于认知深海热液喷口微生物的生理多样性至

关重要。例如, 生长在 105℃以上温度下的古菌的鉴
别扩展了生命的最高温度极限[19]; 另外通过培养方
法在深海热液喷口区鉴别出了可利用多种电子供体

和受体生长的微生物。目前, 又发展了许多改进的培
养方法应用于深海热液喷口微生物的研究 , 例如 , 
针对难培养微生物和不可培养微生物的原位培养法; 
BIOLOGY微量平板法。尽管如此, 仅仅通过传统培
养方法远远不能满足对深海热液喷口微生物群落及

其功能的研究。然而分子生物学技术的进步, 特别是
一些利用 rRNA 分子及其编码基因的技术极大的弥
补了传统方法的不足。 

3.2  分子生物学方法 

目前, 深海热液喷口微生物多样性的调查研究
主要采用分子生物学和系统发育分析的方法, 避免
了微生物的培养。此方法主要依赖于高度保守的

rRNA 分子亚单位基因和微生物代谢过程中编码关
键酶的功能基因。Cary 等[39]综述了这些分子系统发

育方法, 并详尽的阐述了分子生态技术应用在深海
热液喷口微生物群落研究上的新进展。如图 2 总结
了微生物群落结构和功能研究的技术方法[40]。简而

言之, 首先从环境样品中抽提基因组 DNA 或 RNA, 
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然后通过聚合酶链式反应(PCR)从基因组 DNA 或
cDNA中扩增 16S rRNA。扩增产物可通过诸如克隆
文库或指纹图谱技术(RFLP, DGGE, TGGE, SSCP)等
几种方法进行分选。由此鉴别出的独特克隆子或单

一条带进行序列测定, 从而构建系统发育树进行系
统发育分析 , 推测其分类地位 , 进而揭示深海热液
环境微生物多样性。另外, 序列信息可以用于设计特
异性分子探针或引物, 通过点印记技术或原位杂交
技术来鉴别样品中的特有微生物物种; 或者通过荧
光原位杂交(FISH)和实时定量 PCR 技术来研究复杂
环境样品中独特微生物类群的分布或丰度。 

微生物群落功能多样性可利用一系列不同的分

子方法来研究, 并可以将其与分子系统发育多样性
进行比较。目前, 16S rRNA由于其高度保守性和特
异性 , 是研究微生物群落最常用的分子标尺 , 然而
它却不能直接反应微生物的代谢与生理特性。一个

微生物群落的潜在代谢功能可通过检测特定代谢过

程中专一的基因或 mRNA 来推测。例如, 异质性硫
酸盐还原过程中的关键酶 , 异化亚硫酸盐还原酶 , 

是由 dsrAB基因所编码的, 可以通过研究 dsrAB基因
来研究深海热液喷口中的硫酸盐还原菌和硫酸盐还

原活动[28]。另一个常被调查的功能基因是 mcrA基因, 
它编码甲烷产生过程中的关键酶, 甲基辅酶 M 还原
酶 α亚基。mcrA基因已从多种不同的深海热液喷口
环境中检测到[41]。 

更详细的微生物群落功能多样性可以通过宏基

因组方法来研究, 这一方法最终为研究不可培养的
微生物多样性和生理功能指明了方向[42]。宏基因组

学是一种对直接来自于环境样品中的微生物群体基

因组进行研究的新的微生物研究领域。通过直接从

环境样品中提取全部微生物的基因组, 构建宏基因
组文库, 从而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。这种方法避开了环境微生

物分离培养的难题, 在挖掘和利用未培养微生物资
源, 筛选新颖生物活性物质方面具有极大的潜力。目
前, 宏基因组研究已渗透到生物学的各个研究领域, 
在海洋极端环境微生物研究、深海微生物多样性探

索中具有十分重要的应用前景。 

 

图 2  微生物群落结构研究的技术方法[40] 

 

4  展望 
深海热液喷口微生物群落是深海生物圈的一个

重要组成部分, 极端的生存环境使得这些生物具有
十分独特的生理生化特征和能量代谢途径, 对这些
独特微生物资源开发利用的前景非常广阔。然而由

于其特殊的生存环境, 深海热液喷口微生物的实验

室分离培养较为困难, 因此改进对热液微生物的筛
选、分离和培养技术, 提出新思路, 设计新的分离程
序 , 尽可能多地分离未知微生物 , 了解它们在海洋
生态环境中的作用, 是深海热液喷口微生物资源开
发利用的重要前提和关键之一。 

另外, 深海底生物处于独特的物理、化学和生态
环境中, 尤其热液喷口区的生物在高压、剧变的温度



 

120 海洋科学  / 2012年  / 第 36卷  / 第 6期 

梯度和高浓度的有毒物质包围下, 形成了极为独特
的生物结构、代谢机制, 体内产生了特殊的生物活性
物质, 例如嗜碱、耐压、嗜热、嗜冷、抗毒的各种极
端酶。这些特殊的生物活性物质功能各异, 是深海底
生物资源中最具应用价值的部分。可以预料, 深海热
液生物资源在工业、医药、环保等领域将发挥重大

的经济价值。 
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