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1  引言 

原生动物是一大类单细胞真核生物的统称, 其

中自由生活的主要类群包括异养鞭毛虫、纤毛虫和

肉足虫(有孔虫和放射虫为代表); 它们是生物圈中

数量最为庞大的吞噬营养类群, 部分种类具有内共

生藻类或功能性叶绿体而进行兼性营养。在水环境

中 , 不论是浮游或是底栖生活的原生动物 , 其生命

过程与水体和底质的环境存在着密切的联系; 并且

通过各种营养关系与其他生物共同联结成为一个有

机整体。同时, 原生动物的基础研究也为探索真核生

物系统进化提供了重要素材。 

回顾原生动物 300 多年的研究历史: 从基础的

形态分类、系统发育研究, 逐步拓展至对其生态功

能、新陈代谢方式和真核细胞进化模式的探索中[1]。

现生的原生动物中, 自由生活的约有 2 万余种[2], 其

中一半以上来自海洋[3]。近 30 年来, 我国对于海洋

原生动物的研究侧重于物种多样性、分子多样性、

群落结构以及时空变化等方面。样品采集范围集中

于潮间带、河口湿地、较特殊的养殖水体和红树林

生境以及近海等。在近岸海域已发现自由生活的原

生动物约 3000 种, 其中鞭毛虫 20 余科 40 余属 300

余种、有孔虫 120余科 400余属约 1500种、放射虫

近 60科 240属 500余种、纤毛虫近百科 200余属 700

余种[4-7]。然而, 我国对于深海的物种多样性研究仅

在大型动物和细菌、古菌等方面有所开展, 针对原生

动物多样性的调查尚属空白。 

深海, 通常是指深度大于 1000m 的海洋, 占据

了全球海洋总面积的 75%, 环境特征多为黑暗、低温

(多低于 4℃)、高压和寡营养等, 这样的极端环境常

被视为“生命禁区”。然而, 深海中的一些特殊地貌, 

譬如海山区、深海盆地、热液喷口、冷泉等, 由于特

殊的水文条件(泰勒环流等)和环境因子(乏氧、高盐、

硫化、富含甲烷等), 往往造就出独特的生态价值, 因

而成为生物多样性研究的热点区域[8-9]。国际上, 随

着研究理论与技术的提高, 人们对于深海原生动物

多样性已有初步认识和研究方法的拓展。开展深海

原生动物多样性研究, 全面了解该生境内原生动物

主要形态功能类群的物种组成, 发现处于真核生物

演化分支重要节点的代表生物, 阐明其特有的生命

现象和生命过程以及驱动其变化的主要环境因子 , 

进而深入探索原生动物在深海环境的生态功能, 已

成为当今海洋微型生物研究的主流方向, 具有十分

重要的意义。 

1.1  生态功能 

在海洋生态系统中, 水体和底质中自由生活的

原生动物具有十分重要的生态功能; 它们通过直接

或间接作用, 调节水体中微型生物的群落结构和新

陈代谢。例如: 异养和兼性自养的浮游原生动物, 其

群落结构的时空演替在很大程度上影响着海洋生物

圈中碳的动态平衡[1]; 同时作为细菌、单胞藻的摄食

者和小型浮游动物的饵料来源, 以纤毛虫为主要功

能类群的异养原生动物源源不断地从微型生物类群
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向更高营养级传递物质和能量, 是海洋浮游和底栖

微食物网不可替代的组成部分[10-14]。 

大洋中浮游生有孔虫和放射虫, 死亡后沉积海

底形成的软泥, 占据了现代海底三分之一以上的面

积[15-16]。它们的种群消长与深海中有机碳通量和沉

降模式显著相关 [17-19], 多被应用于海洋深部水团变

化规律和海洋表层初级生产力的研究[20]。 

在深海中 , 除上述重要生态功能外 , 在一些极

端环境下原生动物常常发挥着更为独特的生态学作

用。例如: 在热液喷口[21]和冷泉[22], 活跃着一些特殊

的原生动物(以眼虫、纤毛虫和有孔虫为主), 它们通

过在细胞表面或内部共生的产甲烷细菌、硫化细菌

等, 将极端生境内的特殊化合物转化成细胞能够直

接利用的营养物质[23]。此外, 许多原生动物在深海沉

积物中以包囊的形式存在, 它们的丰度和群落结构在

一定程度上能够对长期的环境变化起到指示作用[24]。 

因此 , 开展深海原生动物多样性的研究 , 对不

同的功能类群进行更深入、细致的划分, 在一定程度

上可为探寻其在深海浮游、底栖以及一些极端环境

下(寡营养、乏氧、高盐、热液喷口、冷泉等)微型生

物种群消长规律和在生态系统中的功能与作用奠定

基础, 也为了解深海生态系统的组成和如何响应环

境长期变化的机制提供可行的方式。 

1.2  模式生物与进化节点 

原生动物的很多类群在进化过程中拥有不同的

生命周期、营养方式、能动性以及细胞分化类别[25]。

尽管仅为单细胞结构, 但它们在外形、运动方式、表

面结构的分化和特化等方面, 均表现出极高的多样

性。特殊类群可通过独特的方式来进行遗传物质的

传递、表达和新陈代谢等等。一些能够建立纯培养

的原生动物, 已成为遗传学、细胞学和分子生物学研

究的重要模式生物[26-28]。 

从基因信息分析的证据来看, 真核生物可能是

某种古菌与细菌共生、异种结合的基因融合体。有

科学家通过比较物质能量新陈代谢的生物化学过程, 

认为真核生物的起源, 很可能需要在乏氧的海洋环

境中进行[29]。深海中热液喷口附近的生化环境(温度

可达 400℃ , pH为 3~8, 并具有特殊的化合物)与生

命起源之前的海洋非常相似 [30-33]。同时 , 亦有分子

进化的证据表明 : 在这种极端环境下生存的嗜热

微生物 (细菌和原生生物 )极有可能是现存生物的

共同祖先 [34-35]。  

因此, 作为生物界系统进化上两大跨越(即原核

到真核、单细胞到多细胞)极其重要的节点代表类群, 

在深海极端环境(寡营养、乏氧、高盐、硫化等)下进

行原生动物多样性研究, 极有可能发现并获取一些

在系统进化过程中的代表模式生物。 

2  物种多样性研究进展 

由于研究手段的限制、缺乏有经验的分类学家

等原因, 深海原生动物物种多样性研究很少。20 世

纪 90 年代初首先在日本和欧美国家展开, 采集不同

深度的水体和底层沉积物, 依赖常规的形态学研究

手段进行多样性调查, 涉及的区域范围主要集中在

地中海、太平洋和大西洋的局部深海海域。 

2.1  研究手段 

原生动物个体微小且细胞特化程度高, 具有多

样化的表面和深层结构。19 世纪末, 人们对原生动

物的认识主要依赖于光学显微镜下的观察和细胞学

染色技术。20 世纪中, 电子显微镜的发明使人们对

原生动物的超微结构有所了解, 从而使形态学鉴定

所参考的特征更为细致、全面。 

基于培养模式的形态学研究方法, 能够十分准

确、可靠地完成物种鉴定; 完成样品中物种多样性的

定性分析。不足之处在于: (1)操作过程中, 无法培

养、个体数目过少的许多种类易被忽视; (2)适宜的条

件会促使样品中原先以休眠包囊形式存在的种类萌

发、大量增殖甚至形成优势种。因此, 这样的分析方

法, 对样品所包含的物种数目、丰富度、存活状态等

信息无法给出全面、综合的考量。 

当研究侧重原生动物的多样性、群落结构和时

空变化规律等生态学分析时, 需要在样品采集后进

行快速固定, 随后再分离、染色, 既能进行物种鉴定, 

又能较为保真地还原样品的本来面目(区分活动/休

眠状态、保持丰度不变等), 从而较全面、准确地进

行海洋原生动物多样性和区系结构的分析。但采用

固定样品进行生态学研究的方法, 也有其局限性: (1)对

其中处于休眠状态的虫体, 由于缺乏相关的基础研

究资料尚无法直接进行准确的鉴定; (2)对于个体数

目极少的种类, 也无法提供足够的检测敏感度。 

深入而准确的形态鉴定, 往往需要原生动物活

体状态下的特征, 因此常局限于能够培养或在样品

采集后数日仍能保持生存和一定丰度的种类, 极多

的类群远远达不到这样的要求, 就极容易被遗漏掉。
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即使舍弃活体特征, 固定后的样品进行种类鉴定和

计数, 仍旧非常容易将一些低丰度的物种忽略掉。因

此, 经典、传统的分类学研究方法, 即便能非常准确

地完成物种鉴定, 在深海极端生境原生动物物种多

样性的探索中, 尚无法完全发挥作用。 

2.2  研究概况 

作为西北太平洋最大的边缘海——日本海 , 日

本学者从 1991 年起对其内的 Sagami 湾(1450m 深)

开展为期 3 年的底栖有孔虫调查, 共鉴定来自 40 属

的 76种有孔虫, 发现有孔虫群落在底泥中垂直迁移, 

主要的生态驱动因子是氧化还原层的厚度[36]。在这

份工作中 , 物种多样性的研究虽不够完善 , 但为生

态学的探索奠定了重要基础。 

1993 年, 德国学者对地中海东部的 Ionian 海盆

(最深处 4617m)进行底栖原生动物的摸底调查, 使用

3种培养基(麦粒、酵母、热带鱼饵料)对样品中的原

生动物进行促萌发和后续培养 , 共获得鞭毛虫 87

种、无壳阿米巴 12种、纤毛虫 35种, 其中 58%为近

海的常见种类[37]。这是一份较为系统的工作, 尝试了

多种培养基, 对 18 个站位的 108 个样品进行了为期

8天的观察, 工作量大且对鉴定人员的专业素质要求

高, 为日后深海原生动物多样性研究的开展提供了

重要参考。 

1995~1998年, 美国学者对东太平洋 4个深海热

液喷口(深度为 2000~2550m)进行鞭毛虫多样性的调

查 , 使用酵母浸出液进行培养 , 采用光镜和电镜共

同观察, 共分离出 9 种鞭毛虫的 18 个种群, 并结合

核糖体小亚基基因序列分析、构建系统关系树, 对它

们的进化关系进行探讨[38]。上述 2 份研究均应用基

于培养模式的形态学手段来进行, 对深海较特殊环

境下原生动物的群落结构有了初步了解。 

Buck 等[22]在加州 Monterey 海湾的深海冷泉区

域(深 903m)采集表层 1cm 的沉积物, 经戊二醛固定

后进行扫描电镜和透射电镜观察, 发现多种眼虫的

体表共生着大量行化能自养的细菌, 原生动物和细

菌通过代谢方式的互利共同生活在富含硫化氢的极

端环境下。如前所述, 对样品先进行固定处理再分析, 

在一定程度上能够反映其原位生活状态。 

基于经典分类学手段对深海原生动物物种多样

性的研究目前在国际间较为罕见, 除研究手段本身

局限外, 更主要的问题在于缺乏有经验的原生动物

分类学家, 无法在短时间内快速处理和准确鉴定样

品 , 而分类学专业人员的培养 , 不仅要经历非常细

致、严谨、枯燥的科研训练, 更需要长时间刻苦的实

践工作和经验的积累以减少主观认识造成的偏差。

相较于此, 能够流程化处理的分子生物学技术手段, 

可在短期内完成人员培训, 开展的工作更为广泛和

全面。 

3  分子多样性研究进展 

研究方法的提高, 为科研探索造就更有力的武

器、提供更广阔的平台, 进而带来快速发展。近 30

年 , 分子生物学技术的应用 , 开辟出原生动物分子

系统与进化研究的新领域。以基因测序为基础, 研究

深海原生动物的分子多样性, 大大提高了人们探索

海洋原生动物的分辨率和准确度。 

3.1  研究手段 

现代分子多样性研究方法, 无须进行任何培养

而直接分析环境样品中某段标记基因(通常选取较为

保守的核糖体小亚基基因的部分可变区域), 通过序

列信息的比对和聚类分析, 进而显示其中原生动物

的群落结构。这不仅弥补了基于培养模式的形态学

研究所遗失的大量信息(无法培养的种类, 多样性和

丰度等定量信息), 也大大提高了检测的分辨率和敏

感度, 将环境中个体数量极少、处于休眠状态等难以

通过形态学研究手段发现和鉴定的种类揭示出来。 

技术较为成熟、应用比较广泛的分子多样性研

究方法有: 分子指纹图谱分析和结合一代测序技术

(Sanger测序)的克隆文库构建。结合生物统计软件对

分子指纹图谱进行分析, 可以为评价原生动物的多

样性和群落结构组成提供更多的参考依据[39]。这种

方法存在的主要问题是: (1)仅仅适用于分析较短的

DNA 链, 其获得的序列信息虽能明显区别出不同类

群的相对丰度, 但所包含的系统分类信息不够全面, 

且无法提供准确的分类阶元信息; (2)若出现同种内

不同个体基因序列的细小差异, 就可能出现多个条

带来自同一种的错误信息; 或者来自不同种类的扩

增条带恰好无法分开, 导致同一条带包含多个分类

阶元等 , 而结合一代测序技术的克隆文库构建 , 工

作量巨大 : 每个样品 , 研究人员需要对成百上千的

菌斑进行转化和培养 , 费时费力 , 其获取的信息量

已被新技术远远超越。 

高通量测序技术(即二代测序技术)能够同时完

成几十万到几百万条 DNA序列的测定, 为海量的环
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境样品分析提供更为迅速、准确、高通量的分析平

台; 实验操作简单、工作周期短, 需要投入大量精力

用于数据分析。常用的测序方法包括: 454焦磷酸测

序(454 pyrosequencing)、Illumina测序、大规模平行

签名测序 (massively parallel signature sequencing, 

MPSS)、聚合酶克隆测序(polony sequencing)、离子

半导体测序(ion semiconductor sequencing)、DNA纳

米球测序(DNA nanoball sequencing)等。在对加勒比

海Cariaco海盆中深海沉积物进行的原生动物分子多

样性研究中, 研究者将 454 焦磷酸测序技术与构建

克隆文库的方法做了对比, 结果发现: 在亚门/纲/目

级阶元上, 454 焦磷酸测序技术具有更高的分辨率, 

进而能更详尽、细致、全面地揭示群落结构的组成

和变化[40]。 

然而 , 高新技术在开发和应用的过程中 , 也为

科研探索带来一定程度的困扰: 譬如通过高通量测

序技术获取的宏基因组信息, 应用不同方法对其进

行数据分析, 往往会得到相差甚远的结果 [41], 而测

序的误差很可能会过分放大物种的多样性[42]等, 这

些问题需通过分析方法的优化、计算模型的筛选来

修正[43]。 

3.2  研究概况 

深海的原生动物多样性研究, 由于现场取样、高

保真要求、分析方法分辨率等诸多方面的限制, 难以

应用传统的形态学研究方法, 分子手段能弥补这样

的不足。全球范围内, 应用分子技术对深海原生动物

多样性的研究已经较为成熟, 对原生动物在微环境

至全球尺度下的分布模式、与环境中理化/生物因子

之间相互作用的规律等研究均提供了可靠的基础信

息。目前, 全球范围内开展原生动物分子多样性研究

的深海区域主要有: 极地海域、太平洋局部、地中海、

墨西哥湾和加勒比海。 

在南极附近海域, 研究者分别选取 250、500、

2000和 3000m 4个层面的水样对微型生物进行克隆

文库构建 , 得到的序列经系统分析表明: 其原生动

物的多样性极其丰富; 不同水层物种多样化的模式

并无明显的差别[44]。应用同样的方法, 在太平洋西北

部日本海 Sagami 湾内的冷泉区域, 亦发现活跃着大

量的、多样化的纤毛虫, 种类涵盖 8个纲级阶元和一

些未知类群, 它们在底栖微食物网中发挥着重要的

作用[45]。 

在地中海东部新发现的一个乏氧、高盐(盐度

348)海盆(深度 3258m)——Thetis 的真核微型生物多

样性调查表明: 乏氧的卤水层中 , 生存着大量原生

生物; 无论在盐跃层还是卤水层中 , 纤毛虫和鞭毛

虫的物种数目均占据较大的比例; 而盐跃层和卤水

层中的原生动物群落结构呈现显著差异[46]。在地中

海东部的两个高盐乏氧海盆(Bannock 和 Discovery)

开展的多样性调查也得到了相似的结果: 发现多种

多样的原生生物, 其中一些类群很可能代表新的阶

元; 且在不同水层 , 原生生物群落结构特征表现出

明显差异[47]。 

通过构建克隆文库, 对墨西哥西北部 Guaymas

海盆内热泉沉积物中纤毛虫原生动物的多样性和分

布模式进行的研究发现: (1)此处生存的纤毛虫物种

非常丰富 , 在 548 条序列中共检出 156 个 OUT 

(operational taxonomic units); (2)在不同环境条件下, 

纤毛虫的分布模式与细菌有着很高的一致性, 但二

者与环境因子的相关性并不高; (3)此处丰度较高的

纤毛虫, 也同样出现在其他的热泉、深海和乏氧的微

环境中, 在全球具有广布性[48]。然而, 在距离并不遥

远的加勒比海、世界上最大的乏氧海盆 Cariaco 中, 

研究者却有不同发现 : 不同的水层 , 生存着相异的

原生生物类群, 极有可能在特殊的环境胁迫下形成

独立的进化单元[49]。  

这些工作 , 应用不同的分析手段 , 且采样地点

多样化, 不仅在了解深海原生动物分子多样性方面

获得开拓性的进展, 而且在对其分布模式与环境因

子之间的关系、全球尺度下的分布格局, 以及特殊环

境下能否形成独立的进化单元也做出深入的分析和

探讨, 大大推动了我们对于深海环境中多样化的原

生动物在微型生物生态系统中复杂的结构与功能的

了解。 

4  多样性研究热点 

自由生活的原生动物广泛存在于土壤、淡水、

半咸水至海洋生境, 甚至是极地的冻土、深海的高盐/

乏氧盆地 /热液 /冷泉等极端环境中 , “Everything is 

everywhere, but, the environment selects”[50]这一观点

在得到大量认可的同时, 也受到激烈的反驳。全球范

围内, 原生动物的分布格局是以扩散作用为主导的

全球性分布吗？当微型生物的扩散被阻滞, 特殊环

境下, 是否能够形成完全独立、以环境因子为主导的

限定性地理分布进化单元, 进而衍生出限定性地理

分布的物种？这些是学者们长期争论不休的焦点问
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题。在深海环境下, 地理分布格局和新奇种类的发现

将成为深海原生动物多样性研究的热点。 

4.1  地理分布格局 

生物在地球上的分布模式, 综合反映了时间长

河里生物在扩散过程中机遇与挑战并存、生存与灭

亡交战的复杂相互作用[51]。研究原生动物多样性和

地理分布的领域内 , 多年来存在着激烈的争论 : 

Fenchel等[52]认为微型生物的全球分布模式取决于其

庞大的种群而非特定的分类群, 其多样性在局部尺

度下远远超过大型生物, 而在全球尺度上则恰恰相

反 , 即微型生物具有区域上的高多样性 , 在全球范

围内多样性则相对较低, 以纤毛虫为例, Finlay[53]认

为世界上的纤毛虫可能仅有 3000 种左右。而

Nanney[54]和 Foissner 等[55]则表达出与此大相径庭的

观点: 认为微型生物在一定程度上表现出限定性的

地理分布特征, 存在一定数量的“旗舰种”仅存在于

极少数的地理分区, 同时, Foissner 学派认为纤毛虫

的物种多样性相较于 Fenchel 和 Finlay 提出的 3000

种高出 1个甚至 2个数量级。 

在过去二三十年不断深入的原生动物分类学研

究中 , 随着研究涉及的地理范围扩大 , 越来越多的

新物种被发现; 然而对于海洋这个广阔无边的生命

摇篮, 当前的诸多新发现极可能只是冰山一角。俄国

学者[56]选取来自多于 350个地点的 1342种底栖纤毛

虫数据, 以分析 17 个地理分区内海洋底栖纤毛虫的

多样性和地理分布格局。结果表明: 25%的种来自唯

一的地理分区, 18%的种是广布的(出现于半数以上

的地理分区, 跨越两个半球); 仅有 5%~7%的物种具

有地理局限性; 某一特定地理分区内的纤毛虫多样

性与分区面积或是海岸线的长度均无明显线性关系, 

而是更多地取决于是否有研究者专注于此, 同时与

盐度呈负相关。由此可见, “广布”或“限定性分布”

可能都是原生动物地理分布格局的常态, 这与采样

所涉及小生境复杂多元的环境因子相关。就目前研

究而言, 阻挡我们探索原生动物多样性和地理分布

格局的主要因素在于严重的采样不足和数据缺乏。 

Patterson 于 2009 年在 Science 上发表关于微型

生物全球分布格局的综述文章 [51], 简略而系统地回

顾人们对该问题近 200年的探索历史, 并且结合“稀

有生物圈”假说(rare biosphere, 即生物圈是由个体数

目少但生物多样性高的类群组成)[57]将微型生物的

分布特点归纳为 2 种模式: (1)每个生境内都存在着

大量的微型生物生态位, 它们共同组成非常复杂、多

样化和活跃的群落结构; (2)仅有少数种类保持着活

跃的新陈代谢 , 而其余的处于休眠状态 , 扩散至其

他每个生境中。这一观点能够较好地解释目前的许

多发现, 并且陆续得到一些新研究结果的验证。 

应用基于核糖体小亚基(SSU rRNA)基因构建的

分子多样性研究体系, 国外学者在对深海微型生物

多样性的研究中, 在不同环境均能发现普遍存在的

原生生物种类。但是, 因地理化学条件的隔离, 它们

在不同环境中呈现出群落结构模式的显著不同。对

加勒比海 Cariaco 海盆的研究发现, 理化环境不同

(含氧、低氧、乏氧/硫化等)的各个站位, 生存着特有

的原生生物类群。结合系统关系和群落结构/丰度的

多元分析表明: 地理位置、季节和地球化学参数的梯

度变化是原生生物在Cariaco海盆分布的主要限定性

因素; 即使在距离很近的站位间 , 仍存在着各自特

异的原生生物群落, 这在一定程度上造就了物种的

分化和形成[49]。地中海东部的 Bannock、Discovery

这两个高盐乏氧海盆, 极端的生存条件使其被视为

生命禁区, 然而人们在这里发现了多种多样的原生

生物, 其中大部分的序列与普通生境来源的呈现出

较大分化, 形成十分独特的进化支系, 且在高盐水层

和普通海水-高盐水交界层, 分别表现出不同的原生生

物群落结构特征, 在物种组成上与上覆的普通海水层

具有很低的相似性。因此, 很可能是该水域的生物地球

化学条件对原生生物施加了特有的物种选择压力, 进

而形成地理格局限制造成的独立进化分支单元[47]。 

不得不承认的是, 现有的分析技术尚无法精准

地反应出样品中绝对的物种数目和丰度, 科学家们

只能够通过大胆的假设和严密的逻辑来逐步探索、

推敲, 接近更真实的描述, 而在这漫长过程中, 严肃

的理论争议和快速的技术发展, 是推动人们探求真

理的重要力量。 

4.2  特殊-极端环境中新奇类群的发现 

浩瀚海洋孕育无数生命, 万丈深渊下蕴藏着神

秘、新奇的原生动物类群。目前的原生动物系统学

研究毫无疑问缺失了若干具有生态学、进化系统学

关键意义的类群, 亟待获取更多新类群的可靠信息

去修正现有观点, 对原生动物重要类群的起源和进

化进行更加深入的探索和揭秘[58]。 

深海环境特殊(多样的地貌特征、独特的水文环

境、极端的化学环境因子等), 造就了独特的生物多
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样性。近年的原生动物多样性调查(如地中海、加勒

比海等), 发现许多新奇的原生动物, 分子系统学分

析表明它们与现有的已知类群表现出纲级[59]、甚至

界级[60]水平的巨大差异。然而, 即便是得到大量代表

新阶元的部分序列信息, 由于形态学研究手段的限

制, 针对这些特殊类群仍鲜有基于经典分类学的细

致描述。迄今, 仅有一份此类工作, 即应用荧光探针

原位杂交和扫描电镜相结合的方法, 对 Cariaco海盆

的一种纤毛虫原生动物建立新的纲级阶元[59, 61]。潜

在的未知类群, 将成为未来 10 年甚至更长时间, 国

际间海洋原生动物多样性研究的重点之一。 

5  我国未来研究展望 

我国的原生动物多样性研究起步较晚, 通过近

二三十年国内诸多学者的不懈努力, 在近岸水体的

原生动物多样性研究、近海浮游和底栖微小型生物

生态调查等方面已达到国际领先水平, 但对深远海

的特殊和极端生境(海山、海盆, 乏氧、高盐的深海

等)原生动物多样性的研究尚处在空白阶段。随着研

究技术的发展, 国际上的研究者们不断开拓原生生

物样品采集的地理范围(由土壤、淡水至近海、深海

甚至各种极端环境)、尝试多种多样的研究方法(传统

分类学-促包囊萌发和培养、克隆文库构建、宏基因

组测序等), 在为原生动物全球尺度下分布格局研究

积累着更丰富资料的同时, 也大大拓展了对新奇、潜

伏种类的认识[62]; 更为探索深海生态系统中微型生

物的多样性与生态功能打开一扇门。 

探索深海中的原生动物多样性, 存在诸多限制

因素: 现场取样难, 样品保存、分离和后续处理的高

保真要求高, 分析手段的高分辨率、敏感度和误差规

避等。此外, 如徐奎栋[63]所述, 基于经典的分类学手

段对原生生物物种多样性的准确评估, 受限于多方

面的因素: (1)缺乏有经验的分类学家; (2)采样不足, 尚

有许多未涉及的生境: (3)常见种多处于休眠模式(几乎

不可能鉴定), 而稀有种丰度低且难于培养。但与此同

时, 国外学者在太平洋北部、地中海和加勒比海的原生

动物分子多样性研究, 在采样设备的制造和使用、样品

的收集和处理、后续实验操作以及数据处理等方面 , 

都已积累大量经验, 值得我们学习和借鉴。 

如前所述, 物种多样性和分子多样性的研究手

段各有所长, 需将二者有机结合以达成互补。将荧光

原位杂交技术改进并与扫描电镜技术相结合来进行

原生动物多样性的研究, 就是一个很好的例子。这种

方法 , 在样品采集的初级阶段 , 同时收集分别用于

分子多样性分析和荧光原位杂交-扫描电镜观察的双

份样品。通过分子手段得到代表特殊、新奇类群的

序列信息, 据此合成 rRNA探针、绑定荧光基团进行

原位杂交, 找到特殊、新奇种类位置并通过扫描电镜

观察, 从而准确刻画其形态特征[59]。 

积极开展我国的深远海生物多样性调查, 并与

国际领先团队进行学术交流、共同开发探索未知新

领域, 对我国未来研究海洋原生动物多样性组成、分

布格局、环境响应机制及生态功能等方面具有巨大

的推动作用。在这一过程中, 我国也将摸索出海洋生

物多样性研究的宝贵经验, 培养出新一代探索海洋

微型生物多样性的综合性研究团队, 为深远海生态

系统的开发和利用奠定重要基础。 
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