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中国近海区域古菌群落结构研究概述 
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摘要: 古菌作为海洋微生物的重要组成部分, 是海洋生态系统中物质与能量传递的重要贡献者, 在全

球生物地球化学循环中扮演着不可或缺的角色。虽然目前绝大多数的古菌尚未获得纯培养, 但近年来

分子生物学技术的发展使人们认识到古菌参与甚至主导了海洋生源要素循环的关键过程。本文介绍了

目前研究海洋古菌多样性的主要手段, 包括: 荧光定量 PCR、16S rRNA 基因扩增子高通量测序、宏组

学以及单细胞测序等技术, 系统地阐述了中国近海不同区域(包括辽河口、黄河口、渤海、南北黄海、

长江口、东海北部、珠江口以及南海区域)海水及沉积物中的古菌群落结构和多样性特征。研究表明我

国近海地区的主要古菌类群为广古菌门 (Euryarchaeota)、奇古菌门 (Thaumarchaeota)、乌斯古菌门

(Woesearchaeota)和深古菌门(Bathyarchaeota)等, 其生物地理学分布主要受到环境因子和距离因素的影

响, 且在河口和近海海域呈现出完全不同的分布特点。在此基础上, 对未来的研究方向进行展望, 为全

面深入了解我国边缘海生态系统中古菌群落及其参与的生物地球化学循环奠定了基础。 
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自 Carl Woese 在 1977 年提出三域学说以来[1], 

古菌作为细菌和真核生物之外的第三种生命形式 , 

逐渐成为了学界关注的焦点。早期古菌被认为只存

在于少数极端环境中 , 例如热泉和深海热液口等 , 

并被划分为两个主要门类: 广古菌门(Euryarchaeota)

和泉古菌门(Crenarchaeota)[2,3]。后来又发现了能在中

温环境中生存的古菌(即中温泉古菌), 16S rRNA 基

因序列比对以及基因组学分析表明, 中温泉古菌在

起源上要早于嗜热泉古菌和广古菌门, 因此被划分

为一个新门——奇古菌门(Thaumarchaeota)[4]。随着

近年来高通量测序等分子生物学技术的发展, 自然

界大量未培养古菌被发现。研究表明古菌广泛存在

于淡水、土壤、海洋及沉积物等常规生境[5-7]。目前, 

古菌家族主要包含四个超级门[7-9]: 广古菌、TACK、

DPANN 和 Asgard(图 1)。其中, TACK[8]主要包括奇

古菌门、泉古菌门、深古菌门(Bathyarchaeota)、初

古菌门(Korarchaeota)、地古菌门(Geoarchaeota)、韦

斯特古菌门 (Verstraetearchaeota)和曙古菌门 (Aigar-

chaeota)等 ; DAPNN[9]主要包括 Diapherotrites[10]、

Aenigmarchaeota、微古菌门(Parvarchaeota)、盐纳古

菌门(Nanohaloarchaeota)、佩斯古菌门(Pacearchaeota)

和乌斯古菌门(Woesearchaeota)[11]等 ; Asgard[12-14]则

主要有索尔古菌门 (Thorarchaeota)、奥丁古菌门

(Odinarchaeota) 和 海 姆 达 尔 古 菌 门 (Heimdallar-

chaeota)等 [15]。尽管我们已经获得了大量古菌 16S 

rRNA 基因序列, 古菌系统进化树也在不断地扩充和

更新 [16-18], 但这些古菌的分类 , 主要是基于 16S 

rRNA 基因的系统发育分析来完成的。由于培养条件

限制 , 目前已获得的纯培养古菌菌株依然是极少

数 , 绝大部分的古菌都缺乏生理特征、代谢方式以

及生态功能方面的实验研究。同时 , 古菌未知的生

理生化特性又成了制约我们对其进行纯培养的天

然障碍 [19]。  
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图 1  古菌系统发育树包括的四个超级门(修改自 Spang et al. [12]) 

Fig. 1  Four superphyla in the expanding archaeal phylogenetic tree (modified from Spang et al. [12]). 

 
海洋大约覆盖了地球表面的 70%, 是世界上最

大最复杂的生态系统[20]。近海作为海洋中初级生产

力最高的区域, 其复杂的理化因素、丰富的营养盐、

各异的生境, 塑造了数量庞大、多样性极高的古菌类

群[21]。Tatsuhiko 等[20]对全球 221 个海洋沉积物样品

进行了研究, 发现古菌在近海的相对丰度远高于大

洋, 分别占微生物细胞总量的 40.0%和 12.8%, 表明

古菌可能在近海发挥着更重要的生态学作用。进入

21 世纪以来 , 全世界对于古菌的报道呈上升趋势 , 

研究区域包括欧洲的北海 [22], 北美洲的加利福尼亚

沿岸[23]、墨西哥湾[24], 南美洲的秘鲁沿岸[25]以及南

极半岛西部海域等[26], 重点关注古菌的丰度、群落组

成和分布模式。同时, 某些具有特殊功能的古菌类群

也成为近年来的研究热点。例如海洋类群 1(Marine 

Group I, MG-I)[27-30]、厌氧甲烷氧化古菌(Anaerobic 

Methanotrophic Archaea, ANME)[31, 32]以及深古菌门[33]

等, 它们分别参与氨氧化、甲烷的代谢及有机物的降

解过程, 在全球海洋生态系统的氮、碳循环中发挥重

要作用[34, 35]。 

中国近海属于陆架海 , 位于亚洲大陆东侧和太

平洋西北部之间的过渡地带, 受到陆源输入、生物扰

动、海洋动力学过程的综合影响[36], 沉积过程及沉积

物类型完全不同 , 理化因子差异明显 [37], 孕育了丰

富且多样化的微生物资源[38]。目前, 我国学者已针对

我国近海多个海域中的古菌群落结构进行了研究 , 

但研究区域相对零散, 缺乏对古菌分布规律的总体

认知。本文综合了现有的报道, 在此基础上对中国近

海不同海区(渤海、黄海、东海、南海)及河口(辽河

口、黄河口、长江口、珠江口)的古菌类群进行系统

描述及比较分析, 以期构建出较全面的中国近海古

菌群落结构轮廓, 加深我们对海洋古菌多样性的认

识, 为探究古菌在海洋环境中的生态功能奠定理论

基础。 

1  海洋古菌群落研究方法 

古菌作为海洋生态系统中重要的微生物组分 , 

具有极高的种群丰度和多样性。由于古菌未知的代

谢机制和营养方式, 应用传统微生物培养方法对海

洋古菌进行分离和纯化的难度极大。而扩增子高通

量测序、宏组学、荧光定量 PCR 及荧光原位杂交等

分子生物学技术的蓬勃发展为探究古菌的生态分

布、生理代谢和生态功能带来了全新的思路。通过
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这些分子生物学手段, 我们可以直接对海洋环境中

古菌的丰度、活性、分类地位和生态功能进行分析, 

并推测其生理生化特性及在生物地球化学循环中的

相对贡献, 进一步阐明古菌的群落结构及其在全球

海洋物质能量传递过程中的作用。本文综述的我国

近海古菌丰度和群落组成的相关研究, 所采用的主

要方法是扩增子高通量测序和荧光定量 PCR 技术。 

1.1  荧光定量 PCR 和荧光原位杂交 

荧光定量 PCR(Quantitative real-time PCR, qPCR)

是目前研究古菌丰度最为常见和有效的手段, 它是

一种高特异性的检测目的核酸片段拷贝数的可靠方

法。荧光定量 PCR 的原理是在普通 PCR 反应体系中

加入荧光染料或探针, 通过实时监测反应过程中的

荧光强度来计算扩增循环次数并对未知样品进行定

量分析[39]。在 qPCR 实验过程中, 可设计不同微生物

类群的通用引物或特异性引物, 实现对特定微生物

类群的定量研究。例如, 在古菌定量分析中, 选取古

菌通用的 16S rRNA 基因引物, 对环境样品总 DNA

或总 RNA 进行 qPCR 扩增可分别测定环境中的总古

菌和活性古菌丰度。对于某些特殊功能类群如氨氧

化古菌, 针对其参与功能反应的基因序列设计特异

性引物, 可实现对功能类群的定量分析。 

此外, 荧光原位杂交(Fluorescence in situ hybri-

dization, FISH)也是研究古菌丰度及基因表达情况的

重要手段[40]。该方法结合了分子生物学检测的特异

性和显微技术的形态分析优势, 可直接对环境样品

中的古菌进行鉴定、计数以及形态学分析, 但该方法

存在诸如杂交后信号强度弱、杂交效率低等缺点。

相较于 FISH, 近些年快速发展的催化报告沉积荧光

原位杂交技术(CARD-FISH)具有更强的荧光信号和

信号-背景比[41]。 

1.2  16S rRNA 基因扩增子高通量测序 

近年来, 在 Sanger 测序方法的基础上, 二代测

序迅速发展, 该技术的原理是利用不同颜色的荧光

标记 dNTP, 通过检测扩增反应中的荧光信号读取目

标 DNA 序列[42]。相比 Sanger 测序法, 二代测序的

广度和深度大大提高, 因此也被称为高通量测序。相

较于传统的克隆文库测序, 高通量测序拥有测序通

量高、速度快及成本低等优点。16S rRNA 基因是目

前微生物多样性研究的重要分子标记。针对特定类

群如古菌 16S rRNA 基因序列中的保守片段设计引

物 , 在引物一端添加标签序列以区分不同样品 , 随

后对高变区进行体外扩增, 对扩增产物进行高通量

测序和物种注释, 最终获得微生物群落组成信息。

16S rRNA 基因扩增子高通量测序克服了传统微生物

研究中对培养方法的依赖, 可直接获取环境样品中

古菌群落的种类和相对丰度等信息, 并突破了样品数

量的限制, 可同时对大量样品开展研究[43]。在近些年

的报道中, 16S rRNA 基因扩增子高通量测序已经成

为了解古菌群落组成及动态变化的最重要手段[44]。 

1.3  宏组学和单细胞测序 

宏组学包括宏基因组学、宏转录组学和宏蛋白

组学, 在古菌相关的报道中, 前两者最为常见。宏基

因组学和宏转录组学是指对环境中的所有遗传物质

进行提取和测序, 进而通过生物信息学手段对测序

片段进行拼接以获得环境中全部微小生物遗传和转

录物质的总和。宏转录组学和宏基因组学的区别在

于, 宏转录组学可以实时反映微生物群落的活性及

基因表达情况。相较于 16S rRNA 基因扩增子高通量

测序 , 除了群落中各种微生物类群的分类信息外 , 

组学技术还能获取各种功能基因、明晰代谢通路等, 

覆盖面更广。目前, 宏组学的方法已广泛应用于古菌

多样性研究, 可直接对土壤、淡水水体、海洋水体、

海洋沉积物等环境样品的古菌群落组成、生理生化

和代谢活性特征进行分析[45]。例如 Paul 等[46]在对来

自澳大利亚边缘海深层水体的宏基因组学分析中发

现, 深古菌类群的基因组包含甲烷代谢所必需的部

分基因, 表明深古菌类群可能参与了海洋碳循环中

某些关键过程。 

单细胞测序也是近年来普及的新型测序手段。

该技术是针对单个细胞的基因组进行测序, 从而获

得环境样品中单一细胞的基因组信息, 突破微生物

难以获得纯培养的限制, 直接对其基因组序列进行

分析[47]。如 Rosa 等[48]利用来自波多黎各海沟的水体

样本通过单细胞测序成功获得一个完整度较高(72%)

的 MG-I 基因组并对它进行了注释和比较基因组研

究, 让我们对氨氧化古菌的代谢途径和生理生化特

征有了全新的了解。 

2  中国近海主要区域古菌群落结构 

2.1  古菌的绝对丰度 

国内学者通过荧光定量 PCR 等技术, 发现中国近

海主要区域中古菌的绝对丰度范围是 103~107 copies/g 

或 copies/mL 沉积物或海水(图 2)。在黄河口, 沉积物
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样品中古菌的绝对丰度为 1.08×106~3.98×107 cop-

ies/g(干重), 平均为 1.45×107 copies/g, 底层水体样品

的古菌绝对丰度为 2.13×103~4.10×104 copies/mL, 平

均为 2.37× 104 copies/mL [49]。在渤海、北黄海、南黄

海、东海北部和长江口, 沉积物中古菌的绝对丰度分

别为 7.02×106 、 3.0×107 、 5.49×106 、 3.08×106 和

3.94×107 copies/g(湿重)。在南海北部, 沉积物样品中

的古菌绝对丰度为 1.61×104~6.72×106 copies/g(湿

重)[50]。比较不同区域可发现, 北黄海和长江口地区

沉积物中的古菌绝对丰度最高 , 达到 107 copies/g; 

而渤海、南黄海和东海北部沉积物中稍低, 都在 106 

copies/g; 南海北部沉积物中最低 , 平均仅有 105 

copies/g。此外, 对比黄河口不同区域的古菌丰度发

现 , 越接近淡水区的站位 , 古菌丰度越高 , 这与

Webster 等对科恩河口的研究结果一致[51], 即河口低

盐站位沉积物中的古菌丰度高于高盐站位。  

 

图 2  中国近海不同区域古菌绝对丰度分布 

Fig. 2  Variations of archaeal abundance in different areas of the Chinese coastal seas 

(注: 黄河口含水体和沉积物样品, 其余区域只有沉积物样品; 黄河口沉积物样品计干重, 其余计湿重) 

 

2.2  河口古菌群落结构 

河口作为连接陆地和海洋的过渡地带 , 承载着

丰富的陆源营养盐和有机质, 是一个多功能的复杂

生态系统[52]。同时, 河口呈现出剧烈的盐度和营养盐

等环境梯度变化, 对微生物的丰度、多样性和地理分

布具有显著影响[53, 54]。因此, 河口成为研究微生物进

化多样性、分布规律和环境响应的理想生境。中国

径流量较大的河流包括黄河、长江、珠江和辽河等, 

平均长度 3 380 公里, 流域面积 60万平方公里, 携带

了大量沉积物、污染物以及来自其他支流和沿岸的

陆源物质进入中国近海。其中, 辽河和黄河汇入渤海, 

长江和珠江分别汇入东海和南海。20 世纪 70 年代以

来 , 随着中国经济的发展 , 滨海地区急剧增加的工

业化和居民活动都深刻地影响了河口地区的微生物

群落结构。国内对河口微生物的研究主要集中在细

菌方面 , 对古菌的研究还较少 , 目前主要关注古菌

在河口区域的群落结构、生长代谢机制及在沉积物

和水体中的差异等。 

张慧珍等通过古菌 16S rRNA 基因高通量测序[55], 

对辽河口 13 个站位(海水区 5 个, 混合区 4 个, 淡水

区 4 个)的沉积物样品进行了研究, 发现该沉积物中

的优势古菌为奇古菌门(72.73%)和广古菌门(25.05%): 

前者在海水区所占的比例明显高于混合区和淡水区, 

其中丰度最高的是 MG-I (7.75%), 后者中的盐杆菌

纲 (Halobacteria, 19.86%) 和热原体纲 (Thermoplas-

mata, 4.66%)在所有区域都占有优势。 

黄河由于河流中段流经中国黄土高原地区夹带

了大量的泥沙, 是世界上含沙量最多的河流。其瞬时

沉积物浓度平均为 22 g/L, 是世界上最浑浊的河流

之一。Wei 等[49]分析了来自黄河口 5 个站位共 10 个

样品(沉积物 5 个, 表层水 5 个)的 16S rRNA 基因高

通量测序结果, 发现广古菌门和奇古菌门中的 MG-I

是黄河口最主要的古菌类群, 所占比重均接近 50%。
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在纲、目和属水平 , 甲烷八叠球目 (Methanosarci-

nales), 盐杆菌目 (Halobacteriales)以及甲烷鬃菌属

(Methanosaeta), 甲烷八叠球菌属 (Methanosarcina), 

Nitrosoarchaeum, Parvarchaeum, Nitrososphaera等在

沉积物中占主导地位; 而热源体纲以及亚硝化侏儒

菌属(Nitrosopumilus)主要在水体中占优势。结合热源

体纲在降解碎屑蛋白、硫氧化和硫酸盐还原方面的

潜在作用, 其在水体中的高丰度可能意味着重要的

生态学功能。此外, Li 等[56]发现黄河口的主要氨氧化

微生物为 MG-I, 其细分类群在沉积物和水体中的分

布也有明显差异 , 沉积物中主要为 Nitrososphaera, 

水体中主要为亚硝化侏儒菌属和 Nitrosotalea, 表明

它们虽然营养方式一致, 但由于对光照、底物等环境

因素的敏感性不同, 在不同的环境中可能拥有各自

的生存优势。 

长江作为中国第一大河 , 携带大量的有机物和

营养盐进入东海[57]。陆源有机质以及浮游生物光合

作用生产的有机质为异养微生物提供了丰盛的食物, 

是造成长江口下游底层水缺氧的重要诱因, 严重威胁

了区域海洋生态系统的稳定性。除了受淡水输入影响, 

长江口区域还受到黑潮(即台湾暖流)的影响[58]。来自

淡水的丰富有机质和来自海水的高浓度无机盐塑造

了该环境中特殊的古菌多样性。我们的研究发现, 长

江口表层沉积物中的主要古菌类群为深古菌门

(47.7%)、奇古菌门(29.6%)、广古菌门(15.3%)和乌斯

古菌门(2.1%)。进一步分析表明, Group C3、MG-I、

ANME 和海洋底栖类群 D(Marine Benthic Group D, 

MBGD)是长江口沉积物中的优势类群 (未发表结

果)。Yu 等在对来自长江口缺氧区的沉积物进行富集

培养之后, 发现深古菌亚类群 8 具有木质素降解潜

能, 且通过 13C 同位素发现该类群能以碳酸氢盐作为

碳源[59]。陆地来源的木质素是长江口沉积物中的重

要有机质组分 [60-61], 而长江口地区的深古菌绝大部

分(超过 70%)属于亚类群 8, 表明该区域的深古菌门

类群在难降解有机质的降解过程中发挥重要作用 , 

是长时间尺度的碳循环中的关键环节[58]。同时, Zhou

等发现 MBGD 有多肽降解潜能和乙酸盐产生能力, 

在改变沉积物组分、参与沉积物碳循环中有重要作

用 [62]。因此 , 河口上下游古菌类群的显著差异 , 即

MBGD 和海洋底栖类群 B(Marine Benthic Group B, 

MBGB)在下游站位占比较高, 而深古菌在上游站位

占比较高, 表明盐度和有机质组分可能是造成古菌

群落异质性的重要影响因子。 

珠江作为中国第三大径流 , 每年向南海北部注

入 3.26×1011 立方米淡水和 7×107 吨沉积物。20 世纪

70 年代以来, 随着沿岸人口急增和珠江三角洲的经

济发展, 珠江口承载了来自上游农业活动、污水排放

和渔业生产等产生的巨量营养物质, 对河口和邻近

海域的生态环境造成了严重的污染[63]。Liu 等[64]分析

了来自珠江口的沉积物和水体样品的 16S rRNA 基

因高通量测序结果后发现, 珠江口水体中主要古菌

类群为广古菌门和奇古菌门, 但二者呈现出截然不

同的分布趋势。在水体样品中, 奇古菌门在淡水区域

的丰度较高 , 广古菌门则在海水区域丰度更高。

MG-I 作为奇古菌门的主要类群, 在海水和淡水中均

有较高丰度, 但在淡水水体中含量更高。广古菌门中

相对丰度最高的类群为海洋类群 2(Marine Group II, 

MG-II), 与 MG-I 相反, 其在海水样品中的丰度显著

高于淡水。此外, 构成 MG-II 的优势操作分类单元

(operational taxonomic units, OTU)在不同深度的水

体样品中完全不同, 暗示在垂直方向上, MG-II 类群

演化成不同的进化分支, 可能行使不同的生态功能。

Xie 等[65]发现在珠江口水体中, 营附着生活的 MG-II

的绝对丰度高达 108 copies/L 海水, 约为营自由生活

的 10 倍。此外, 营自由生活 MG-II 在表层水体丰度

较高, 而营附着生活的在底层水中丰度较高。结合有

机颗粒物在底层水体中的高丰度, 推测珠江口水体

中的 MG-II 类群在有机物代谢方面起到不可或缺的

作用[66]。在沉积物样品中, 淡水区和海水区的古菌群

落组成也有显著差异。广古菌门和泉古菌门在淡水

区域占据主要优势, 而奇古菌门是海水区域的优势

类群。主要的细分类群中, 9 个属于产甲烷类群, 甲

烷鬃菌属和 Methanoregula是其中丰度最高的属, 除

甲烷类球菌属(Methanococcoides)之外的所有产甲烷

菌均在淡水区域占优势, 而乌斯古菌、MG-I、海洋

底栖类群 E(Marine Benthic Group E, MBGE)和 Group 

C3 类群均在海水区域占据显著优势。在淡水区域, 

古菌类群在不同深度的沉积物样品中丰度相当, 变

化不大; 而在海水区域, 深古菌门和 Group C3 的丰

度随深度增大而升高, 推测是不同的沉积物类型产

生了多种代谢方式, 从而塑造了不同深度的古菌多

样性[67]。 

2.3  近海海域古菌群落结构 

我国海岸线绵长, 拥有渤海、黄海、东海和南海

四个主要海域。渤海是典型的半开放式内海, 沿岸工
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业密布 , 再加上河流径流影响 , 每年都有巨量的陆

源物质进入其中[68]。黄海可分为南黄海和北黄海, 位

于中国和朝鲜半岛之间, 黄河携带的巨量泥沙是黄

海沉积物的重要来源。东海北部位于黄海以南, 台湾

海峡以北 , 其沉积物类型主要为泥质 , 长江以年平

均 28 540 立方米/秒的水流量汇入东海[69-70]。长江沿

岸繁盛的经济和工农业活动使得水体中含有大量的

有机质, 对南黄海和东海北部区域的沉积物组分有

重要影响。南海平均水深约为 1 212 米, 最深处的中

部深海平原深度可达 5 567 米, 海域面积约 356 平方

公里, 是西太平洋最大的边缘海[71-72]。南海属于低纬

度热带海域 , 深度较深 , 蕴藏着丰富的天然气水合

物及多样性极高的微生物资源[50, 73-74]。珠江是南海

地区的最主要沉积物来源, 且因为珠三角城市带是

我国人口密度最高的区域之一, 南海地区受珠江水

体的汇入也受到了较严重的污染[75]。目前, 我国近海

海域的古菌群落研究主要集中在沉积物(包括黄渤

海、东海以及南海区域), 水体样品较少。 

我们的结果表明, 渤海、黄海和东海北部沉积物

中的古菌群落在门水平的组成基本一致, 主要集中

在 4 个古菌类群 : 奇古菌门(63.9%)、乌斯古菌门

(18.6%)、广古菌门(6.6%)和深古菌门(1.9%); 各个门

类在不同区域的相对丰度具有较大差异 ; 其中 , 奇

古菌门在渤海、南北黄海和东海北部地区都占据绝

对优势 , 乌斯古菌门在渤海和北黄海丰度更高 , 而

广古菌门则是东海北部的优势类群 [76]。分析表明 , 

MG-I 是奇古菌门中丰度最高的类群, 在渤海、黄海

和东海北部区域中占据优势地位, 暗示在这些海域

可能存在着大量的氨氧化反应; Group C3 在东海北

部地区分布更加广泛。Lavergne 等[77]发现 Group C3

主要存在于缺氧沉积物、热液口和湖泊水体中, 可直

接固定二氧化碳, 通过 H2 作为电子供体合成乙酸盐

进行自养活动, 表明 Group C3 可能在寡营养生境中

有生存优势。 

河流径流带来的陆源物质形成了多种类型的沉

积区域, 也造就了不同海区各异的古菌群落结构。与

黄河口不同, 古菌在渤海、黄海和东海北部地区的氨

氧化微生物中不占优势地位。同时, 东海沉积物中的

氨氧化古菌在多样性和丰富度方面要明显高于南北

黄海和渤海, 推测原因可能是东海主要沉积物来源

为长江, 径流量大, 上游的城市带众多, 水体中氮元

素含量更高, 影响了沉积物中的氨氧化古菌组成和

多样性[27]。 

此外, 在 Zeng 等[69]报道的来自东海的两个水体

样本中, MG-I 占据了主要优势, 同时还有一部分的

MG-II。测序结果表明, 在东海地区, 古菌类群相对

丰度较低但是多样性高。Hu 等[78]对东海不同水层进

行研究后发现, 上层水体中的 MG-I 主要行使硝化作

用, 参与氮循环过程; 而中层水体中的 MG-I 中生物

羧化酶基因丰度较高 , 参与碳循环过程 , 表明在东

海的中上层水体中, MG-I 随深度分化为不同的生态

型以适应光照的梯度变化。 

范习贝等[50]在对南海北部陆坡沉积物的古菌进

行 16S rRNA 基因高通量测序分析后, 发现主要古菌

类群有: 深古菌门(36%)、广古菌门热原体纲(17%)、

乌斯古菌门 (16%)、奇古菌门 (12%)、洛基古菌门 

(11%)和深海热泉类群 (Marine Hydrothermal Vent 

Group, 3%)。除此之外, 还存在少量的 AK8、海洋底

栖古菌 A(Marine Benthic Group A)、陆生温泉古菌

(Terrestrial Hot Spring Crenarchaeota Group)等, 所占

比例均小于 1%。其中, 深古菌作为最具优势的古菌

类群, 在次表层的相对丰度最高; 而乌斯古菌门、热

原体纲、洛基古菌门的相对丰度基本不随深度变化。

Wang 等[79]对南海两个深层沉积物的 16S rRNA 基因

高通量测序结果表明, 在 9~11 米的沉积物深度, 广

古菌门平均占古菌总数的 61.4%, MBGB 也是优势类

群 , 且两个站位之间的差异要大于不同深度差异 , 

与上述结果相一致。曹梦莉等[80]的研究发现, 南海区

域的沉积物主要以粉砂为主, 且表层沉积物中的有

机质主要为海水来源 , 再加上地理差异 , 形成了完

全不同于珠江口和其他海域的古菌群落结构, 沉积

物中的古菌可能参与了南海地区独特的碳循环过

程。Niu 等[81]在对南海海马冷泉附近的沉积物进行研

究后, 发现了大量的厌氧甲烷氧化古菌, 同时在不同

深度拥有三个优势亚类群: ANME-1bI, ANME-1bII 和

ANME-1bIII, 冷泉溢出的大量溶解性无机碳和硫酸

盐可能是重要影响因素。Yu 等[82]则发现在南海地区

的沉积物环境中, 深古菌门的亚类群 2、亚类群 8 和

亚类群 10 是主要古菌成员。其中, 亚类群 8 主要在

还原层和深层沉积物中, 而亚类群 10 则分布于氧化

层和表层沉积物中, 虽然这两个亚类群的分布深度

不同, 但都与沉积物中有机物的再矿化过程有关。 

有报道表明, 深古菌类群广泛存在于各种环境, 

如深海沉积物、热泉、盐碱地等, 且至少可被分为

23 个亚类群[83]。作为南海沉积物中的最主要微生物

类群, 宏基因组学和单细胞测序的结果推测深古菌
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的代谢类型为兼性厌氧, 并具有分解蛋白质、降解苯

环化合物、木质素和产生乙酸的功能[33]。在南海海

槽水合物层位中也发现了大量的深古菌类群, 并在

深古菌的基因组中发现了完整的甲烷代谢途径[84]。

此外 , 在含有厌氧甲烷氧化古菌的站位中 , 深古菌

类群均是古菌群落的主要成员, 暗示其在甲烷代谢

过程可能发挥作用。推测深古菌是该水合物区碳循

环的重要驱动力。 

2.4  中国近海古菌群落空间分布特征 

海洋微生物的分布受环境和距离因素的共同影

响 [85], 而我国近海具有极高的生态系统多样性 [74], 

不同区域受到人类活动、陆源物质输入的程度不一使

得各地区的环境因素错综复杂, 再加上生物扰动的影

响[86], 塑造出了差异显著的古菌群落和分布特征。 

在门水平上 , 中国近海主要区域的古菌群落组

成大致可以分为 4 组, 如辽河口和黄河口的古菌群

落组成相似 , 奇古菌门和广古菌门占据绝对优势 ; 

渤海、南北黄海划为一类, 奇古菌门、乌斯古菌门和

深古菌门是主要类群; 长江口和东海北部趋于一致, 

奇古菌门、深古菌门和乌斯古菌门是优势类群; 南海

北部区域则与以上海域都有显著差异, 主要优势类

群有奇古菌门、广古菌门、深古菌门、乌斯古菌和

洛基古菌门 , 但相对丰度较均匀 , 没有绝对优势类

群。将各个海域的门水平群落组成进行非度量多维

尺度分析(NMDS)聚类, 沿一、二轴大致可以分为 4

簇, 与上述结果基本一致(图 3), 其中, 渤海, 南北黄

海因为地理位置接近, 且沉积物环境受到相似的陆

源物质影响 , 其古菌群落组成几乎一致 , 聚类结果

趋于重合。 

3  总结与展望 

古菌作为全球尺度上生物地球化学循环过程的

主要参与者, 对全球生态系统影响重大。要想明晰古

菌在海洋生态系统中参与的物质与能量传递过程 , 

对古菌的群落结构和生态功能的研究都是必不可少

的。我国对于中国近海主要区域的古菌研究正处于

快速发展阶段 , 到目前为止 , 人们已初步阐明中国

近海主要区域古菌的丰度、群落组成和分布特征。

研究表明, 我国近海地区的主要古菌类群为广古菌

门、奇古菌门、乌斯古菌门和深古菌门等, 其生物地

理学分布主要受环境因子和距离因素影响, 在河口

和近海海域呈现出完全不同的分布特点。在纲、目 

  

图 3  中国近海不同区域沉积物古菌群落非度量多维尺度

分析(NMDS)(基于门水平) 

Fig. 3  Non-metric multi-dimensional scaling analysis of 
benthic archaeal communities in different areas of 
the Chinese coastal sea (based on the phylum level) 

 
和属的分类水平上, 中国近海主要区域的古菌群落

都有各自特有的多样性特征以及相应的优势类群 , 

展现出不同的空间分布模式。奇古菌门、广古菌门

和深古菌门是中国近海相对丰度最高的类群。其中

奇古菌门 MG-I 在南海以外的区域都占据优势地位, 

作为重要的海洋氨氧化微生物, 该类群在浅海区域

相对丰度的升高, 可能与近岸人类活动排放的氮元

素密切相关, 同时暗示近海水体可能发生着较强的

氨氧化反应过程。广古菌门中的 ANME 主要在河口

区域大量出现, 表明河口沉积物中可能存在着普遍

性的甲烷氧化反应。深古菌门主要出现在河口和南

海北部, 暗示其在河口的蛋白质降解、甲烷氧化反应

中具有重要意义。中国近海的古菌群落组成表明了

其在该地区碳、氮循环中的高参与度和贡献量。古

菌作为中国近海生态系统中的主要成员, 在海洋水

体和沉积物环境中发挥重要生态学作用。 

当前古菌研究也存在着一些问题急需解决。首

先, 现有的古菌分类都是基于 16S rRNA 基因的相似

性, 但近年来一些基于核心基因组基因建立的系统

发育进化树表明, 仅仅依据 16S rRNA 基因来对古菌

进行分类具有片面性, 建立一套科学完善的古菌分

类体系十分必要。其次, 受古菌难以获得纯培养的限

制, 人们对其在环境中所拥有的生理特征、代谢机制

及生态功能都所知甚浅。同时, 由于缺乏准确的化
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学、地质数据支撑, 古菌在全球海洋生物地球化学循

环过程的贡献难以量化。再者, 研究表明古菌和细菌

之间、古菌群落内部都存在着复杂的网络关系, 且涉

及到许多功能耦合作用, 古菌类群之间的网络关系

对于其分布特征的影响也是一个值得探讨的问题。

最后 , 我们在对古菌总体分布规律进行研究时 , 对

时间因素关注较少, 缺乏对古菌类群的季节以及年

际变化的认识。综合以上问题, 建议今后的海洋古菌

研究应注重以下方面:  

(1) 结合古菌核心基因组和 16S rRNA 基因建立

一套科学完善的古菌分类系统, 并对古菌的亚类群

进行明确的进化地位划分, 在此基础上探究其多样

性和生态作用。 

(2) 同时关注古菌在时间和空间上的变化趋势, 

建立海洋古菌分布的年际变化模型。 

(3) 应用新的测序方法(如宏基因组、宏转录组

和单细胞基因组)对古菌的代谢活性、生理特征和环

境功能进行研究, 并结合同位素示踪的方式研究古

菌涉及的生物地球化学循环(如碳、氮、硫循环等), 

在细胞水平将古菌的种类与功能联系起来。 

(4) 根据基因组学分析预测古菌代谢方式以及

借鉴总结已有的培养经验, 逐步建立重要古菌类群

的富集培养体系和纯培养体系。 

(5) 研究古菌与细菌、古菌与古菌之间的网络关

系 , 探讨微生物群落之间的共存模式 , 进一步了解

微生物参与地球化学循环的过程及古菌在其中扮演

的角色。 

(6) 通过跨领域合作, 结合化学、地质等学科数

据对古菌在全球海洋生物地球化学循环过程的贡献

进行量化。 
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Abstract: Archaea are the important components of marine microorganism ecosystems, wherein they are the key 

mediators of material and energy flow, and play crucial roles in global biogeochemical cycling. Although most ar-

chaeal members are currently unculturable, recent development of molecular techniques has recognized that archaea 

are major players in the cycling of marine biogenic elements. In this review, present methods that are widely used in 

studying marine archaea diversity are introduced, including quantitative PCR, high-throughput sequencing of 16S 

rRNA gene amplicon, metagenomics, metatranscriptomics, and single-cell sequencing. Patterns of archaeal com-

munity structure and diversity in waters and sediments along the Chinese coastal areas, including the Liaohe River 

Estuary, Yellow River Estuary, Bohai Sea, Yellow Sea, Yangtze River Estuary, East China Sea, Pearl River Estuary, 

and South China Sea, were systematically elucidated. Results showed that Euryarchaeota, Thaumarchaeota, Woe-

searchaeota, and Bathyarchaeota are dominant in the Chinese coastal areas, and they exhibited different patterns 

between habitats. Their biogeographic distributions are affected by a combination of environmental factors and spa-

tial distance. This review lays a foundation for a deep understanding of archaeal assemblages and biogeochemical 

functions at the coast of China. On this basis, future prospects for research on marine archaea are proposed. 
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