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摘要: 深海热液口及其生物群落自 1977 年发现以来 , 受到海洋生物学界的广泛关注。近年来伴随

深海调查技术的进步 , 大量热液生物群落相继被发现 , 并在生物地理学、生态学和生物多样性方面

取得了显著的进展。目前 , 受采样不足及分类学研究的限制 , 针对深海热液口的遗传多样性研究多

集中于大型底栖生物。本文拟对该领域的研究成果进行简要综述 , 以期加深对深海热液口大型底

栖生物的物种分布模式、扩散途径及群体连通性的认识 , 为深海热液口生物多样性的研究提供新

视角。  
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深海热液口多集中分布在世界各大洋洋中脊和

弧后盆地以及陆内裂谷等地壳运动活跃的深海区域[1]。

其环境条件较为极端, 高压、黑暗、低氧、硫化物和

重金属等有毒物质含量高, 在这里化能自养型微生

物利用热液中的还原性硫化物及甲烷等合成有机物, 

成为热液生物群落的初级生产者和食物链的基础[2-3]。

1977 年, 美国科学家利用阿尔文号(Alvin)深潜器在

东太平洋加拉帕戈斯裂谷(Galapagos Rift)的 2500 m

洋底处首次发现了热液口及生活在周围的特殊生物

群落[4], 成为海洋生物学研究领域的里程碑事件。 

热液口生物具有高度的地域性, 高优势度物种

的出现成为热液生物区系划分的重要凭据。热液口

的生物地理学模型最早是由 Tunnicliffe[5]依据地质历

史事件和生物群落组成提出的七区模型, 而随着新

热液区的发现及对高纬度海区的不断探索, 热液口

的生物地理区被不断调整[6-8]。2010年, Vrijenhoek[9]

根据新的研究成果 , 在之前的基础上进行修改 , 将

全球热液区划分为 6 个生物地理区: (1)东太平洋海

隆北部和加拉帕戈斯裂谷(northern East Pacific Rise, 

NERP+Galapagos Rift, GRA), (2)东北太平洋区

(northeast Pacific, NEP), (3)东南太平洋洋脊(southern 

East Pacific Rise, SEPR)和太平洋-南极海岭(Pacific- 

Antarctic Ridge, PAC), (4)中大西洋洋脊区 (Mid- 

Atlantic Ridge, MAR), (5)中印度洋洋脊区和西南太

平洋区(central Indian Ridge, CIR+southwest Pacific, 

SWP), (6)西北太平洋区(northwest Pacific, NWP)。 

海底热液口会随地质运动的变化在短时间内经

历喷发或消亡, 具有不稳定性、突变性和高度片段化的

特征, 其生物群落会在新旧热液口不断形成和消亡的

过程中完成快速演替及重新殖化(recolonization) [10]。在

不同的地理尺度上, 诸多环境因素及生物自身的生

活史特征都会对群体间的迁移和基因交流产生影响, 

进而改变物种的遗传多样性水平及遗传结构。目前, 

受采样不足及分类研究等方面的限制, 针对深海热

液口的遗传多样性研究多集中于大型底栖生物, 本

文拟对近年的研究成果进行简要综述, 以期为深海

热液生物多样性的研究提供新视角, 加深对深海热

液口大型底栖生物的物种分布模式、幼体扩散和补

充机制及群体连通性的认识, 为这一宝贵生物资源

库的开发提供基础数据的积累。 
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1  典型热液区大型底栖生物遗传多

样性的研究进展 

1.1  东太平洋海隆北部和加拉帕戈斯裂谷

(northern East Pacific Rise and Ga-
lapagos Rift) 

位于东太平洋靠近美洲大陆的海区, 热液生物

群落的优势种包括 : 多毛类巨型管状蠕虫 Riftia 

pachyptila、庞贝虫 Alvinella pompejana、缨鳃虫目

Tevnia jerichonana、阿尔文多毛类 (alvinellid poly-

chaetes)、软体动物深海偏顶蛤类(Bathymodiolid属)、

雪瓜蛤类(vesicomyid clams)和甲壳动物端足类和蟹

类等[11]。 

巨型管状蠕虫 R. pachyptila 是东太平洋海隆热

液喷口生物群落的代表性优势种, 自 27°N的瓜伊马

斯海盆(Guaymas Basin)至 32°S的东太平洋南部均有

分布。Hurtado等[12]通过线粒体 COI基因对该物种的

遗传分化情况进行了研究, 发现 41 个 R. pachyptila

个体仅包含 3 种单倍型, 且核苷酸多样性(π=0.0005)

和单倍型多样性(h=0.3305)都较低, 推测这可能是由

于种群历史上发生瓶颈效应或线粒体基因组出现选

择性清除(selective sweep)所致。遗传结构分析表明, 

东部微板块(Eastern Microplate)北侧的多个种群间无

显著分化(Fst≤0.04), 但南北两侧的种群间存在显著

的遗传分化(Fst>0.5), 作者认为东部微板块阻碍了南

北两侧 R. pachyptila 种群的基因交流。随后 , 

Coykendall 等[13]利用 3 个单拷贝核基因(single-copy 

nuclear DNAs)和线粒体 Cytb基因作为分子标记, 分

析了东太平洋海隆 27°N~31°S 共 8 个 R. pachyptila

种群的遗传多样性 , 同样发现其核苷酸多样性

(0.040~0.208)远低于其他热液口生物。此外, 研究亦

表明遗传多样性的高低与洋中脊的扩张速率呈负相

关。其中, 加拉帕戈斯裂谷板块扩张速率约为 65 mm/a, 

东太平洋海隆北部的扩张速率为 85~116 mm/a, 南

部扩张速率最快, 为 142~158 mm/a, 相应的上述地

区的 R. pachyptila遗传多样性逐步降低。究其原因可

能是洋中脊的扩张速率越快, 热液口的寿命便会越短, 

其生物群落亦会经历频繁的局部灭绝与重新殖化事

件, 最终造成物种遗传多样性较低的结果[13]。 

庞贝虫 A. pompejana 也是东太平洋海隆热液口

常见的多毛类动物, Hurtado等[12]和 Plouviez等[14]均

通过线粒体 COI 基因片段对东太平洋海隆赤道两侧

的多个 A. pompejana 种群开展了群体遗传学分析, 

发现赤道南北种群间有显著的遗传分化(Fst: 0.44~ 

0.78), 相应群体间的基因流为 0.14~0.65, 说明赤道

两侧的群体间几乎不存在基因交流。推测出现这种

遗传格局的原因主要有两个, 一是与R. pachyptila的

浮游幼虫(pelagic larvae)不同, A. pompejana 的负浮

力幼虫(negatively buoyant larvae)难以借助深海洋流

在赤道两侧的水体间进行扩散[15]; 二是围绕东太平

洋海隆三联点(东太平洋海隆南、北段以及加拉帕戈

斯裂谷连接处)处形成的加拉帕戈斯微板块(Galapagos 

Microplate) [16]可能成为物种扩散的障碍。Jang等[17]

利用线粒体 COI基因和 11个核基因作为分子标记进

一步阐明, R. pachyptila在东太平洋海隆南、北种群

间存在显著分化, 其基因流小于 0.5。 

Hurtado 等[12]的研究还指出多毛类缨鳃虫目 T. 

jerichonana 的遗传多样性水平较低, 线粒体 COI 基

因片段显示 115 个个体仅有 9 种单倍型。同时该物

种表现出了比 R. pachyptila和 A. pompejana更为复

杂的种群遗传结构: 与 R. pachyptila相似的是, 东部

微板块两侧(i.e. 13°~17°S vs. 32°S)的 T. jerichonana

种群也存在显著遗传分化(Fst: 0.38~0.74); 而与 A. 

pompejana 相似的是 , 赤道两侧 (i.e. 9~13°N vs. 

7~17°S)的种群亦存在一定程度的分化 (Fst: 0.09~ 

0.22), 但基因流水平相对较高(Nm: 1.8~5.2)。此外, 

同为缨鳃虫目的 Oasisia alvinae 遗传多样性水平则

较高, 线粒体 COI基因片段显示 43个个体中存在 20

种单倍型, 遗传结构分析指出, 里韦拉断裂带(Rivera 

Fracture Zone)两侧的种群间(21°N vs. 9~13°N)分化

显著(Fst: 0.48~0.49) [12]。 

贻贝科 Bathymodiolus属广泛分布于世界范围内, 

是热液口和冷泉生物群落的重要组成物种[18]。该属

在东太平洋海隆仅分布 1 种 , 即 Bathymodiolus 

thermophilus, 但它是所有 Bathymodiolus属内种类分

布范围最为广泛的, 跨越 30 多个纬度[19]。Craddock

等[20]最初利用等位酶和 RFLP 技术对加拉帕戈斯裂

谷 Mussel Bed和 Rose Garden热液区以及东太平洋

海隆北部(9°~13°N)的 B. thermophilus种群进行遗传

多样性的研究 , 指出两个区域种群的遗传同质性 , 

不存在距离隔离(isolation by distance)。在随后的研

究中将同质性的范围扩大至东太平洋海隆南部

11°S[18], 说明东太平洋海隆内的长距离转换断层

(transform faults)并未阻碍种群间的基因流。 

多毛类动物 Branchipolynoe symmytilida 共生在

B. thermophilus的外套膜腔中, 随后者一起广泛分布
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于东太平洋海隆, 但两者却有着截然不同的种群遗

传结构。Hurtado等[12]通过线粒体 COI基因片段对该

区域 9°~32°S和加拉帕戈斯裂谷的 B. symmytilida种

群进行遗传结构分析表明, 两处的种群分化显著(Fst: 

0.19~0.48), 基因流水平低 , 而东太平洋海隆 9°~ 

32°S 的 4 个种群间未检测到遗传分化。Plouviez 等[14]

的研究亦指出, 东太平洋海隆不同纬度的B. symmytilida

种群间无明显分化, 推测赤道地区的地质及水文特

征可能成为东太平洋海隆和加拉帕戈斯裂谷某些热

液生物扩散的屏障。 

1.2  东北太平洋区(northeast Pacific) 

位于太平洋东北部靠近美、加交界的海区, 热液

区的优势生物类群为多毛类和腹足类动物 [11]。

Ridgeia piscesae 是该海区最具代表性的热液生物 , 

Young 等[21]通过同工酶和线粒体 COI 基因片段的研

究指出, 布兰科转换断层(Blanco Transform Fault)北

侧的胡安德富卡洋脊(Juan de Fuca Ridge)和南侧的

戈尔达海岭(Gorda Ridge)的种群间存在分化。分析指

出胡安德富卡洋脊的热液喷口更迭频繁, 这种高度

的不稳定性易造成 R. piscesae 遗传多样性的丧失, 

而且受洋脊间海流的影响, R. piscesae幼虫是向南扩

散的, 因此南侧戈尔达海岭的 R. piscesae 种群具有

更高的遗传多样性, 有效群体的规模更大。  

1.3  中大西洋洋脊区(Mid-Atlantic Ridge) 

各大洋中 , 大西洋形成时间稍晚 , 目前在大西

洋中脊热液口发现的优势种主要包括盲虾 Rimicaris 

exoculata、贻贝 Bathymodiolus azoricus和 Bathymodiolus 

puteoserpentis[11, 22]。 

R. exoculata群体遗传学的研究多集中于北大西

洋中脊, 经过多次大范围取样和针对微卫星标记及

线粒体 COI 基因片段的研究表明在北大西洋中脊跨

度超过 3000 km的范围内, R. exoculata种群间无明

显分化, 是一个随机交配的整体[23-24]。2011 年在赤

道以南约 15°S的位置发现原认为北大西洋特有的 R. 

exoculata 的密集分布, 极大扩展了该物种的分布范

围。至此, R. exoculata在跨度达 9 000 km多的大西

洋中脊上形成几个大种群, 其种群间时间和空间的

联系吸引了众多科学家的关注。周亚东[25]通过线粒

体COI基因片段对南大西洋中脊 15°S的 R. exoculata

进行研究发现该种群的核苷酸多样性低(0.002 4)而

单倍型多样性高(0.754), 其单倍型的中介网络图呈

星状分布 , 优势单倍型位于拓扑结构的中心 ; 遗传

结构分析表明 , 赤道南北群体间已产生轻微分化 , 

推测其维持低分化状态的主要因素是大的有效种

群。诸多深海热液调查都发现 R. exoculata在大西洋

中脊的热液区有非常大的种群, 其密度甚至能达到

1 500个/m2[26]。此外, 错配分布以及中性检验的结果

都显示, 大西洋中脊的 R. exoculata种群大小并非一直

维持在稳定水平, 按照其线粒体 COI基因 0.7%的变异

速率, 基于 MCMC 算法的贝叶斯分析估算, 该物种在

25万年前有一次大规模的群体扩张事件[24-25]。 

另外, 贻贝 Bathymodiolus azoricus和 B. puteo-

serpentis 是姐妹种, 各自分布于北大西洋中脊的北

段和南段, 在两分布区之间的 Broken spur热液区形成

了一个混合分布区, 虽然出现了杂交现象, 但并未继

续向对方的分布区扩张, 显示了有限的迁移能力[27-29]。 

1.4  中印度洋洋脊区和西南太平洋区(central 
Indian Ridge and southwest Pacific) 

随着东太平海隆、东北太平洋中脊和大西洋中

脊等热液口生物群落的发现, 印度洋深海热液区在

生物地理分布上的空缺逐渐引起人们关注。在随后

调查中发现的 Rimicaris kairei 和鳞脚腹足类(scaly- 

foot gastropod, Chrysomallon squamiferum) [30-31]成为

印度洋热液底栖生物的标志种类[32-33]。 

Girish等[34]结合形态和分子(线粒体 COI基因片

段)的数据, 对中印度洋脊十足目 Austinograea rod-

riguezensis 和 R. kairei、软体动物腹足纲 Alviniconcha 

sp. type3和鳞脚腹足类C. squamiferum的遗传多样性

进行研究, 结果表明上述 4 个物种在相距数千公里

的热液喷口间无分化, 不同种群间基因交流频繁, 与

之前采用线粒体其他标记获得的研究结果一致[35]。随

后, Chen 等比较了分布于中印度洋脊和西南印度洋

脊的 3个 C. squamiferum种群间的遗传结构, 结果发

现 , 位于中印度洋脊的 2 个种群间基因交流频繁 

(Nm: 520~582), 群体间无显著分化 , 但与分布于西

南印度洋脊的种群均存在显著分化  (Fst≥ 0.28, 

P<0.001), 推测其幼虫有限的扩散能力及印度洋脊

独特的海底地貌是造成分化的主要原因[36]。 

与大洋中脊处呈线性分布的深海热液喷口不同, 

西南太平洋弧后盆地的构造历史复杂, 热液喷口多

分散分布于海盆内[37]。Thaler等[38-39]通过线粒体 COI

基因片段和微卫星标记分析了腹足类 Ifremeria nau-

tilei、虾类 Chorocaris sp. 2 和铠甲虾 Munidopsis 

lauensis 的种群遗传结构。其中 I. nautilei 和

Chorocaris sp. 2 有相似的遗传结构, 即马努斯海盆
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(Manus Basin)的群体间基因流水平高 , 无分化 , 但

与其他海盆中的群体存在分化。例如, 马努斯海盆的

I. nautilei群体和北斐济海盆(North Fiji Basin)、劳海

盆(Lau Basin)的群体分化显著(Fst>0.5, P<0.05), 无

共享单倍型, 但北斐济海盆和劳海盆的群体间无分

化; 同样的, Chorocaris sp. 2群体在马努斯海盆和北

斐济海盆间亦存在显著分化 (Fst>0.3, P<0.05)。M. 

lauensis 群体在不同海盆间的遗传结构更为复杂, 马

努斯海盆中所调查的 3 个群体间已产生了中等程度

的分化, 与劳海盆的群体比较发现也存在遗传分化。

马努斯海盆与北斐济、劳海盆的物种群体间存在分

化的可能原因是新几内亚群岛成为马努斯海盆物种

扩散的地理屏障[38], 同时西北流向的圣乔治暗流(St. 

George, s undercurrent)亦限制了物种向东部的北斐济

和劳海盆进行扩散[40]。 

1.5  西北太平洋区(northwest Pacific) 

西北太平洋弧后盆地热液生物的研究多集中于贝

类Bathymodiolus属的系统发生关系及遗传多样性[41-43], 

其中Bathymodiolus platifrons和Bathymodiolus japonicus

有着较强的环境适应能力, 在热液喷口和冷泉区均

有分布。采用线粒体多种分子标记的研究表明, 上述

两个物种的群体在相距约 1 500 km的相模湾(Sagami 

Bay)和冲绳海槽(Okinawa Trough)间无遗传分化[44-45], 

可能的原因是幼虫较强的扩散能力使群体间的基因

流维持在高的水平 [44, 46-47]。错配分布分析显示, B. 

platifrons和 B. japonicus在相模湾的冷泉群体和冲绳

海槽的热液群体都经历了群体扩张事件 , 而且 B. 

platifrons 冷泉群体的扩张要早于热液群体, 推测其

祖先的迁移路径是由相模湾至冲绳海槽, 这亦与日

本群岛的地质构造史相符[45]。 

2  影响深海热液口大型底栖生物遗

传多样性的因素 

遗传多样性是生命进化、物种分化、物种多样

性及生态系统多样性的基础 [48], 对深海热液大型底

栖生物而言, 遗传多样性的特征是由热液口的地形

地质, 水文环境及生物自身的生活史等多个进化机

制共同塑造的。 

2.1  热液口的地形地质 

根据海底扩展带板块的扩张速率一般将其分为

快速、中速和慢速扩张带。快速扩张带(如东太平洋

海隆)的扩张速率为 80~150 mm/a, 热液口多沿洋中

脊呈线性分布、数量多且距离较近, 同时受频繁地壳

活动的影响 , 往往寿命较短 , 短时间内生物种群数

量易发生较大变动 , 从而使其遗传多样性降低 , 但

这种地形拓扑结构有助于热液生物进行渐进传播和

扩散 , 群体间的遗传结构多符合阶石模型(stepping 

stone model) [9, 11]。与快速扩张带相反, 中速(如东北

太平洋和中印度洋洋脊, 50~80 mm/a)和慢速扩张带

(中大西洋洋脊, 20~40 mm/a)的活动热液区少、相互

之间相隔较远 , 但持续时间长于快速扩张带 , 生境

较为稳定, 利于热液生物种群数量的扩张及遗传多

样性的增加[9]。 

另外, 大洋中脊频繁出现的转换断层(transform 

faults)和断裂带(fracture zones)将洋中脊轴向的峡谷

切割 , 使相邻峡谷的接口发生错位分离 , 这样的错

位甚至能使洋中脊峡谷发生数百甚至上千公里的横

向位移 , 加大热液区之间的距离 , 造成热液生态系

统的片段化和生境隔离[9, 49]。例如, 东太平洋海隆的

里韦拉断裂带导致两侧的多毛类 O. alvinae 种群产

生显著分化 [12], 而东北太平洋的布兰科转换断层是

造成帽贝近缘种 Lepetodrilus fucensis和 L. gordensis

隔离分化的主要原因[50]。 

微板块 (microplate) 结构也会对热液生物的迁

移和遗传多样性产生影响[12, 14], 例如东太平洋的加

拉帕戈斯微板块和东部微板块。与东太平洋海隆其

他热液口相比 , 加拉帕戈斯微板块中的蛤类

Calyptogena magnifica及多毛类 B. symmytilida均拥

有特有的单元型 [12, 51]; 同时受此微板块的阻碍, 端

足目 Ventiella sulfuris和多毛类 Paralvinella grasslei

在东太平洋海隆及加拉帕戈斯裂谷间的基因流非常

低[52-53]; 而广泛分布于东太平海隆的多毛类A. pompejana、

T. jerichonana和蟹类Cyanograea praedator、B. laubieri

在加拉帕戈斯裂谷则无分布 ; 相反地 , 十足目

Bythograea galapagensis是加拉帕戈斯裂谷的特有物

种[12, 54]。东部微板块约在 5.25~2.47 百万年前(Mya)

形成, 其南北方向被周围的转换断层环绕, 东西两面

则是年轻的海山链 [55], 它的隆起破坏了东太平海隆

南部的线性板块结构 [56], 因此成为一些热液生物扩

散的障碍。Won 等[18]通过等位酶和线粒体 COI 基因

分析均表明, Bathymodiolus 属贻贝被东部微板块隔离, 

分化形成不同的物种; 另有蟹类 Allograea tomentosa 

和 Bythograea vrijenhoeki只存在于东部微板块的南侧, 

而它们的姐妹种 Cyanograea praedator和 Bythograea 

laubieri则广泛分布于东部微板块的北侧[54]。 
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2.2  热液口的水文环境 

海底潮汐现象及巨羽流(megaplume)的存在, 一

方面有助于热液底栖生物幼体克服地形限制开展远

距离传播 [57]; 另一方面深谷中的热液区, 其热液羽

状流受阻于山壁, 驱动外界冷水沿谷底进入而形成

低温冷流, 这样的小尺度循环会限制生物幼体的扩

散, 使其滞留于原地[58-59]。大尺度洋流的存在, 也有

协助幼体完成远距离扩散的可能[60-61]。南极绕极流

(Antarctic Circumpolar Current, ACC)是当今全球最

大的洋流, 是一支自表至底、自西向东的强大流动, 

34 百万年前塔斯马尼亚海道(Tasmanian Gateway)和

20 百万年前德克雷海峡(Drake Passage)的打开, 使

南极绕极流连接了太平洋、大西洋和印度洋, 成为唯

一一支和世界上所有其他洋流都有关的洋流。分子

钟的研究表明 , 多毛纲 Oasisia 属的分化发生于

21.6~18 百万年前, 与南极绕极流穿越东太平洋脊的

时间相一致[62]。此外, 黑潮是太平洋洋流的一员, 为

全球第二大暖流, 在日本海域由冲绳海槽流向相模

湾, 深度超过 1000 m, 对冲绳海槽热液生物幼体的

扩散起到了重要的作用[45]。 

2.3  生物自身的生活史 

热液底栖生物的成体大多营相对固定的生活 , 

其扩散主要依赖幼体的传播, 幼体自身的大小、营养方

式和环境耐受能力很大程度上决定了其在水层中的分

布范围和扩散距离, 了解幼虫的生活史及洋流运送效

率有助于海洋生物学家预测物种的扩散潜力[9, 61]。例

如, 贻贝科 B. thermophilus 的受精卵较小(~50 μm), 

孵化出浮游幼体 , 推测其具有长距离扩散的能力 , 

在东太平洋海隆和加拉帕戈斯裂谷间的基因流较高[9]。

Marsh等[63]研究了管状蠕虫R. pachyptila幼体的扩散

能力 , 发现其受精卵较小(~100μm), 能够在水体中

存活 38 d, 推测其沿东太平洋海隆底部洋流能够扩

散 100~200 km, 这与之前估算的基因流和阶石扩散

模型相符。与 R. pachyptila 同域分布的多毛类 A. 

pompejana, 其受精卵较大~200 μm, 属卵黄营养的

负浮力幼虫 , 只能沿洋脊底部的海流扩散 , 在底部

低温海水中延迟发育 , 周围海水温度升高后 , 幼虫

才开始发育, 幼虫期的延长增加了其扩散潜力[64]。中

大西洋洋脊的盲虾 R. exoculata, 脂类分子标记显示

其幼体可能在真光层内以浮游植物为食, 表明这种

动物的幼体能够垂直移动到近表层海水, 如果这样, 

则可能依靠表层洋流而进行大范围的迁移和扩散 , 

但遗憾的是, 至今未能在真光层捕获这种虾的幼体

来直接证实这个猜想, 而种群间极高的基因流确实

反映出该物种极强的扩散能力[24, 65]。 

此外 , 热液底栖生物的性成熟时间 , 生殖周期

和生殖次数等生活史特征都会对扩散能力有一定的

影响。例如, 有研究指出管状蠕虫类的受精是在身体

内部完成的, 精子储存在雌性体内直至卵子成熟, 这

为该类群连续生殖策略的实现提供了生理基础[66]。另

有热液多毛类 Paralvinella grasslei 和 P. palmiformis 

周期性的进行生殖, 可能是对潮汐变化的一种适应

机制[67]。 

3  展望 

近 40 年来伴随深海研究技术的进步, 大量热液

口及生物群落相继被发现, 越来越多的特有物种得

以鉴定和描述[11]。但受调查区域、取样不足、活体

样品保存困难及热液口特殊生境等方面的限制, 目

前对深海热液口大型底栖生物遗传多样性的研究还

存在代表性不强(尚有许多未涉及的生境)、可比性差

等问题。建议日后加强对以下问题的关注: (1)在采样

策略上应该覆盖更多的地理群体, 每组群体包含足

够的个体 , 提升研究层次 , 得出更为可信的研究结

果; (2)将形态分类与分子生物学技术相结合, 提高

热液喷口生物的鉴定水平, 消除单纯依靠形态鉴定

带来的隐种问题, 隐种的存在会极大影响物种遗传

多样性的研究结果; (3)遗传多样性的研究应从单一

分子标记发展至互不连锁的多分子标记, 以检验核

基因和细胞器基因进化的一致性, 增加进化事件时

间估算的准确性; (4)加强对热液底栖生物生活史的

认知, 有助于对物种的扩散能力和现有分布格局有

更深入的认识; (5)积极与国际领先团队开展学术交

流, 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进行学习和借

鉴。深海热液喷口生物群落是深海生物圈的重要组

成部分, 极端的生存环境使热液生物具有独特的生

理生化特征和能量代谢途径, 在分子水平上开展遗

传多样性的工作不仅丰富了基础生物学的研究, 更

为深海生物资源的开发和利用奠定了坚实的理论和

实践基础, 对我国未来研究深海生物多样性、分布格

局及适应机制等方面具有巨大的推动作用。 
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Abstract: Since the discovery of deep sea hydrothermal vents and their attendant communities in 1977, a consid-

erable amount of research has been conducted on hydrothermal vent communities. Accompanied by advances in 

deep sea investigative techniques, a large number of hydrothermal vent communities have been discovered and sig-

nificant progress has been made in knowledge of their biogeography, ecology, and biodiversity. To date, research on 

the genetic diversity of deep sea hydrothermal vent organisms has mainly focused on macrobenthos, but due to lim-

ited sampling procedures taxonomical knowledge is limited. This paper reviews new research advances in this field 

and aims to provide a deeper understanding of the species spatial distribution, diffusion paths, and population con-

nectivity of hydrothermal vent macrobenthos, thereby providing a new perspective in the study of deep sea hydro-

thermal vent biodiversity. 
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