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1977 年科学家们在东太平洋拉帕戈斯裂谷发

现了深海热液喷口，揭示了以化能合成为基础的一

个新的生命世界。围绕喷口的热液环境不同于一般

深海环境，具有异常的化学特征：高温、高压且硫

化物含量丰富，因此，接近热液的生物，必需能适

应高温、高浓度的有害化学物质（如硫化氢和重金

属）、低溶解氧的极端不均一的环境。这种多变的

环境造成生物间相互作用较弱[1]，并且营养传递方

式较复杂。热液生物能够直接利用细菌氧化硫化物

所固定的能量[2]，而部分过滤摄食的生物，在当热

液喷口趋于消亡时也能利用上部海洋沉降的光合

产物[3]。目前，对于与热液环境相关的生物群落的

研究，脂类分析法是常用方法之一。研究中发现，

不同环境中生物的脂肪酸组成具有显著差异[4~6]。

脂肪酸作为一种重要的生物标志物能够用于指示

特定微生物，因而在全球热液系统的研究中受到

了科学家们的关注。脂肪酸通常能示踪有机质来

源[7~9]，磷脂脂肪酸广泛应用于微生物生物量和生

物群落的研究[7,10]，可以揭示和描述喷口生物群落

之间的营养关系[11~13]。许多海洋学家对深海热液环

境的脂肪酸组成和单体脂肪酸碳同位素比值展开

了研究，普遍认为脂肪酸研究有助于了解深海热液

喷口环境中生物活动情况、生物量[14]、群落结构[15]、

微生物的新陈代谢情况[16]等。目前，海洋学家们在

探索脂肪酸对于热液活动的指示作用[17]。 

1  热液生物的脂肪酸及组成 

微生物是整个热液生态系统能量来源的基础，

也是热液环境研究的重点。由于深海热液喷口具有

高温、高压、高盐等特征，为适应环境，微生物的

脂肪酸组成会发生相应变化。在热液喷口周围的高

温环境下，微生物细胞膜流动性将增加，而深海巨

大的静水压力和高盐度会降低细胞膜的流动性。随

温度升高，嗜热细菌通过增长脂肪酸碳链，减少支

链，增加饱和度和反式双键数，链式脂肪酸环化等

方式使细胞膜结构更加紧密。随压力增大，嗜压细

菌和中度嗜盐菌的脂肪酸饱和度降低,不饱和脂肪

酸大量增加[17,18]；随盐度增加，中度嗜盐菌中单不

饱和脂肪酸比例将降低[18]。 
与周围的海洋环境相比，深海热液环境中脂肪

酸的组成具有明显特征：来源于细菌的单不饱和 n7
系列的脂肪酸占优势，多不饱和脂肪酸含量很少，

支链脂肪酸含量和种类则随微生物生物量和类型

而变化。热液环境中的脂肪酸主要来源于化能自养

细菌，以及少量小型浮游生物的贡献。浮游生物的

脂肪酸具有相对较轻的碳同位素比值，由此能够加

以区分[19]。深海热液环境中的脂肪酸常常受到热液

活动程度、生物的食物来源变化、生物降解等因素

的影响[3]。由于深海热液喷口周围中缺乏游离氧，

且存在还原性铜，喷口附近的沉积环境对于脂肪酸

的保存是有利的，一般不会导致脂肪酸发生降解。 
 热液生物常富含单不饱和脂肪酸 C16:1n7 和

C18:1n7[20]，缺乏 n3 系列多不饱和脂肪酸，能够产

生非亚甲基间隔型双烯脂肪酸，对多不饱和脂肪酸
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进行功能上的补充[13]。热液环境中，来源于海洋浮

游植物的 n3 系列多不饱和脂肪酸含量普遍很少，

而在热液生物喷口蠕虫中，却检测到较高含量的多

不饱和脂肪酸。目前研究认为，这些多不饱和脂肪

酸是热液动物的共生细菌通过单不饱和脂肪酸去

饱和形成的[21，22]。研究中还发现，热液生物所含的

n3 系列多不饱和脂肪酸与单不饱和脂肪酸具有负

相关性[23]。这些特征反映了整个热液营养网络并非

主要依赖于表层海洋沉降的浮游植物遗骸，而是以

细菌为基础。然而，除脂类物质外，多醣分子也能

传递营养[13]，因此脂肪酸的研究只反映了热液营养

网络其中一方面的特征。热液无脊椎动物的脂肪酸

组成能反映它们以何种共生细菌为食，以及在它们

食物中细菌所占的比例[13]。Colaço 等[13]通过因子

构成分析研究了大西洋洋中脊热液喷口生物之间

营养上的相关性，他认为营养上相关的生物脂肪酸

构成应大致相似，通过细菌脂肪酸的含量还能够判

断两类相关物种之间营养级的差异。热液环境中共

生关系普遍存在，脂肪酸组成还能反映动物共生细

菌的类型[20,24]。 
1.1 微生物 

硫氧化菌具有两大特征脂肪酸，即棕榈油酸

（16:1n7）和异油酸（18:1n7）[10]。热液环境中的

硫氧化菌通常还含有特殊的非亚甲基间隔型脂肪

酸[13]，以及少量环丙烷脂肪酸 cyn9，10Me C16，
cyn11,12 C18[25]。热液喷口附近的硫氧化菌中还发

现了 C19:1[7]和 C20:3n7[26]。硫氧化菌中几乎没有多

不饱和脂肪酸[4]，除了少量 C18:2n6[25]。 
硫酸盐还原菌中含有大量反式十八碳烯酸

（C18:1n7t），这种酸能指示厌氧细菌的存在[27]。一

般情况下，硫酸盐还原菌中，具有特征脂肪酸

i/aC15、i/aC17[28]、10MeC16:0[29,30]、C16:1n11t [30]

和含环丙烷的脂肪酸（如 cyC17:0、cyC19:0）[31，32]、

C15:1n9 和 C17:1n9 [32，33]。在脱硫细菌中曾发现大

量在硫酸盐还原菌中不常见的 C18:1n9 [34]。近年来

的研究发现，生存于热液环境中的硫酸盐还原菌含

有较多 n7 系列的支链脂肪酸[13]和 12MeC16:0[35]。 
热液环境中古菌所占比例很大，特别是一些超

嗜热菌。古菌的生物膜不具有常规的磷脂脂肪酸结

构，同细菌的最大的区别是脂肪酸与甘油间由醚键

连接，而非酯键。古菌含有长链和分支的脂肪酸。

例如嗜甲烷菌通常含有相对长链的羟基脂肪酸，通

常 β−OH−C16:0 或 β−OH−C18:0 占优势。C16:1n8，
C16:1n10 和 C16:1n11 分子和顺式异构可以用来鉴

别 I 型和 X 型嗜甲烷菌[36，37]。 

热液环境中其它微生物的特征脂肪酸见表 1。 
 

表 1  热液环境中微生物的主要脂肪酸[13] 
Tab.1  Most abundant fatty acids biomarkers for the microorganisms in hydrothermal environment[13]  

微生物 脂肪酸 

古菌 甘油醚 

浮游植物 20:5n3,20:6n3 
硫酸盐还原菌-脱硫弧菌 i17:1n7c; i15:1n7c; i19:1n7c 
硫酸盐还原菌-脱硫杆菌 10Me16:0; cy18 
铁氧化菌 16:1n7; 18:1n7 
甲烷营养菌 16:1n5t; 16:1n6; 16:1n8; 18:1n6; 18:1n8 
硫杆菌(硫氧化菌) i17:1n5; 10-11Me18:1n6 

 

1.2 大型生物 

1.2.1 管状蠕虫 
管状蠕虫(Riftia pachyptila)常栖息于东太平洋

洋中脊的热液喷口。管状蠕虫的身体较长，前端和

后部具有不同的代谢速率。其身体各部分具有不同

的特征，脂肪酸的组成间存在着差别(图 1)。管状

蠕虫一般含有丰富的单不饱和脂肪酸（约 40%～

60%），其中 C18:1n7c 和 C16:1n7[38]占优势。这两

种酸的 δ13C 值在－14.5‰左右，具有典型的化能合

成特征[39]。它们含有较丰富的 n3 系列多不饱和脂

肪酸（PUFA）（17%～21％），δ13C 在－20‰～－22‰
之间，从身体前端至后端 DHA[40]（C22:6n3）的含

量递增。其他的 PUFA 包括 C18:2n6，C18:3n3，这

两种酸的来源可能也与硫氧化菌有不同程度的关

系[10]。 

1.2.2  双壳类 
热液双壳类以细菌来源的单不饱和脂肪酸为

主[20,41]，如 C16:1n7、C18:1n7、C20:1n7 和 C20:1n9，
多不饱和脂肪酸含量很低。13°N 东太平洋洋隆拉帕

戈斯 [20] 热液区的贻贝 (Bathymodiolus) 和帘蛤

(Calyptogena)中单不饱和脂肪酸占 22%～69%，以

棕榈油酸为主，多不饱和脂肪酸以 C20:2（2%～

16%）为主。双壳类有甲烷营养和无机营养两种共

生物，因此脂肪酸的来源也有两种途径。稳定碳同
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位素比值可反映双壳中脂肪酸的合成方式。无机营

养来源的脂肪酸更加亏损 13C。据报道，含甲烷营养

和无机营养共生物的双壳类的脂肪酸碳同位素比值

在−24‰左右，而只含无机营养共生物的比值在

−30‰～−36‰[26]。 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

图 1  管状蠕虫身体各部分的脂肪酸组成[10]  
Fig.1  Plot of the composition of fatty acid in parts of tube- 

worm Riftia pachyptila[10]  
 

热液软体动物的脂肪酸组成会受到温度、所利

用食物质量等生态因素的影响。在 13°N 东太平洋

洋隆热液区域附近的双壳类中浮游植物来源的二

十碳五烯酶（EPA）和二十二碳六烯酶（DHA）的

浓度较高[25]，说明双壳类能够利用表层海洋沉降的

浮游植物遗骸或含这类脂肪酸的颗粒有机质。同时

反映了生态条件改变时该物种适应的能力较强，能

够利用其他类型的食物。当热液喷口消亡时，这种

生物可能存活更长时间。 
图 2 为管状蠕虫、贻贝、螃蟹 (Bythograea 

the-rmydron)，以及它们身体不同部分中 C16:1n7 和 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

图 2  管状蠕虫,螃蟹,贻贝中棕榈油酸和异油酸的相对含量[10] 
Fig. 2  Plot of palmitoleic and vaccenic fatty acids in  

tubeworm, crabs and mussels [10] 
 

C18:1n7 的相对含量。在管状蠕虫身体前端这两种

酸所占比例最大，贻贝类与管状蠕虫相当。蟹中含

有少量光合 PUFA，不含 DHA 和少量 EPA，因为它

们能通过过滤摄食来获得营养。 
1.2.3 其他大型生物 

多毛类富含单不饱和脂肪酸（36％～45％），

基本成分是 C18:1n7c,C16:1n7c,C20:1n11c,还含有

独特的 C21:1n9[13]。它们含有大量支链脂肪酸,反映

了以多种细菌为食的特征。这类生物含有较多的多

不饱和脂肪酸[42]，大部分为 C18:2，占总脂肪酸大

约 20％左右,且身体前端的含量更多，DHA、EPA
含量很少，且 PUFA 的组成在年际间存在变化。这

主要与水温、喷口活动程度和饮食的改变有关。喷

口多毛类细菌脂肪酸标志物含量在 15.8%～19.8%
之间，具有高微生物输入特征，但无古菌的生物标

志物。另外，研究发现多毛类身体各部分的脂肪酸

组成会随时间而改变[23]（图 3），可能是由于环境改

变后身体各部分的代谢速率发生变化而造成。 
大西洋洋中脊的喷口周围主要大型动物是盲

虾。根据脂肪酸组成特征，盲虾（Rimicaris exoculata）
主要的营养源是烟囱硫化物表面的细菌[43]。Pond
等[43]发现热液喷口周围虾的饱和脂肪酸占 36％～

40％，主要的单不饱和脂肪酸是 C16:1n7，多不饱

和脂肪酸占 40％～50％。虾的消化腺、甲壳及腮中

由于外来细菌的存在含有很多 C16:1n7，C16:2n4，
C18:2n4，还含有独特的 C14:1n7[13]。虾的脂肪酸组

成特征还可以反映出它们早期浮游后期定居喷口

的生命历史[44]。虾的脂肪酸组成中具有硫酸盐还原

菌的厌氧生物标志物[13]。几种虾的单体脂肪酸的碳

同位素比值中具有较轻同位素比值的是 C20:4n6、
DHA 和 EPA，它们可能是来源于的真光层生物遗

骸。 
多数热液喷口周围都有螃蟹的存在，它们有的

是腐食食性者，有的捕食管状蠕虫、贻贝等。东太

平洋洋隆的铠甲虾科螃蟹(Munidopsis subsquamosa)
含有大量的 C18:1n9，C16:1n7，而 C18:1n7 的含量

也较多，但少于管状蠕虫[10]，说明铠甲虾科螃蟹的

内共生细菌的比例相对较小。细菌脂肪酸占总脂肪

酸 16％，以 C18:1n7c 为主，以及少量的 i/aC15:0。
以 细 菌 席 为 食 的 热 液 喷 口 螃 蟹 (Bythograea 
thermydron)则含有更多的多不饱和脂肪酸和细菌

脂肪酸。 

1.3 浮游动物 
热液区浮游动物是指生活在热液羽流之上的

桡足类，放线虫，磷虾等。这些浮游动物以热液羽 
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图 3   热液多毛类脂肪酸组成及含量[23] 
Fig.3  Plot of the composition and abundance of fatty acid in deep sea hydrothermal vent polychaetes[23] 

 

流延伸区内的细菌、再悬浮表层沉积物，以及其它

富有机质的颗粒物为食[45,46]。胡安•德富卡洋脊安得

维尔段热液羽流区主要的浮游动物是新哲水蚤

(Neocalanus plumchrus 和 Neocalanus cristatus)，而

放线虫和磷虾丰度相对较低[47]。在不同位置和深

度，同种浮游动物的脂类组成变化较大，脂肪酸的

丰度变化更大，因此很难把握它们的脂肪酸组成。

但也有研究发现放线虫体内 C16:0,C18:1n9,C20:1
和 C22:0 几种脂肪酸含量丰富，磷虾含有相对较多

的 C18:1n9[48]。 

2 热液喷口周围地质体中脂肪酸的组成 
在掌握热液生物的脂肪酸组成之后，利用脂肪

酸组成就能研究热液地质体中的生物活动情况。在

同一个热液系统中，硫化物烟囱体、沉积物、热液

羽流中的脂肪酸组成存在着差异。例如胡安•德富

卡洋中脊安得维尔段(表 2)，热液沉积物含有相对最

多的多不饱和脂肪酸，最少的饱和脂肪酸，而热液

羽流中的脂肪酸组成则变化很大。生物组合和外界

脂类物质的输入差异是影响因素之一，生物降解作

用也对热液环境中脂肪酸组成与分布产生影响。例

如，热液羽流中颗粒物不饱和脂肪酸含量（28％～

45％）比热液沉积物中的（20％）多，表明热液沉

积物中一部分有机质优先被降解[48]。

 

表 2  胡安•德富卡洋中脊安得维尔段热液环境中脂肪酸组成[7,47] 
Tab. 2  The composition of fatty acid in hydrothermal environment at Endeavour Segment,Juan de Fuca Ridge[7,47] 

质量分数（%） 
脂肪酸 

热液沉积物 硫化物烟囱体 热液羽流 
饱和脂肪酸 12.5 24.7～23.9 19～40 
支链脂肪酸 2.2 2.3～3.4 3～5 

单不饱和脂肪酸 54.4 51.6～53.8 40～63 
多不饱和脂肪酸 30.1 18.4～20.1 5～17 

 

2.1 热液沉积物 
海洋沉积物中脂肪酸一部分来源于表层海洋，

在水柱中这些脂肪酸会由于生物地球化学降解作

用发生选择性消耗，这个过程将减少到达海底的脂

肪酸含量。而热液沉积物中的脂肪酸主要来源于原

地的自养细菌和无脊椎动物的内共生细菌，因此脂

肪酸含量基本不会受到上述过程的影响[8]。然而，

热液沉积物中脂肪酸的组成会受到沉积物到喷口
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之间的距离及喷口活动程度等因素的影响[8]。由于

地理位置不同，热液沉积物中包含不同比例的外来

脂肪酸输入[49]。与非喷口海底沉积物相比，热液沉

积物中生物量较大，脂肪酸含量更多，与热液喷口

的脂肪酸的组成相似，单不饱和脂肪酸所占比例远

大于非喷口海底沉积物,具有更多的细菌脂肪酸标

志物，及更少的陆源有机质输入[48]。表 3 为热液沉

积物与非热液沉积物的脂肪酸组成比较。 

 
表 3 热液沉积物与非热液沉积物的脂肪酸组成比较[48] 
Tab. 3  Comparison of fatty acid composition between  

hydrothermal sediment and non-hydrothermal  
sediment 

沉积物

类型 
脂肪酸

含量 
单不饱和脂

肪酸比例 
细菌脂肪

酸比例 
陆源有机

质输入 
热液 较高 大 大 少 
非热液 较低 小 小 多 

 

近年来在西太平洋和 13°N 东太平洋洋隆进行

的研究发现热液沉积物中的脂肪酸组成以饱和脂

肪酸 C14:0，C16:0，C18:0 为主，单不饱和脂肪酸

比例很大，富含细菌来源的 18:1n7 和 16:1n7，显示

强烈的微生物活动，C20:5n3，C22:6n3 含量很少[8]。

图 4 为西太平洋的几处热液喷口沉积物的脂肪酸分

布情况。由图 4 可见， 沉积物中含量最丰富的是饱 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

图 4 西太平洋不同喷口沉积物的脂肪酸分布
[8] 

Fig. 4  Distributions of fatty acid in various vent sediment 
of western Pacific[8]  

D.DESMOS 火山喷口热液点；M.Myojin 火山喷口；I.Iheya 洋脊 

D. DESMOS caldera hydrothermal sites; M. Myojin caldera; I. Iheya Ridge  
和脂肪酸，也含有较多的支链脂肪酸。甲基支链和

异构、反异构脂肪酸常常来源于异养的厌氧生物[50]，

如硫酸盐还原菌。13°N 东太平洋洋隆所采集的热

液沉积物中也检测到大量异构，反异构支链

C15,C17 酸[48]。 

2.2  热液烟囱体 
活动热液喷口周围生活着密集的生物群落，硫

化物烟囱体中脂肪酸组成能指示活动于其上或周

围的生物类型。例如，大西洋洋中脊断岭热液场的

硫化物烟囱体脂肪酸组成，表现出与化能自养细菌

和热液场附近的虾一样的特征[51]。烟囱体中脂肪酸

组成的主要特征是种类相对较少，细菌来源的单烯

脂肪酸占优势，具支链饱和酸，而多不饱和脂肪酸

非常少[7,52]。胡安·德富卡洋中脊安得维尔段 Mothra
热液场硫化物烟囱体中发现大量可用于指示细菌

的脂肪酸标志物，包括单烯脂肪酸，中等支链饱和

脂肪酸和支链单烯酸，它们可分别指示革兰氏阴性

菌，硫酸盐还原菌和铁还原菌。烟囱体上常常还有

古菌的活动，醚脂能够用于检测古菌的存在。并且，

醚脂与脂类的比值能确定古菌的相对生物量，

Hedrick[7]等发现烟囱体由内往外具有古菌增多的

特征。 
本课题组在研究采自胡安•德富卡洋中脊安得

维尔段的烟囱体样品时（未发表），发现其中的脂肪

酸组成以单不饱和脂肪酸为主（33.62％～49.84％），

多不饱和脂肪酸含量非常少，仅检测到 18:2，这种

酸的出现可能与管状蠕虫有关，据报道在R. pachyptila
与 Riftia piscesae 中曾检测到大量的 C18:2n6。细菌

中的脂肪酸包括 C16:1n7、C18:1n7、 i/aC15:0、
10MeC16:0、i/aC17:0、C18:1n7t、cy17:0 等,反映该

处有硫氧化菌和硫酸盐还原菌的活动。从细菌脂肪

酸的比例上看，烟囱体外壁的细菌输入比内壁更

多。Simoneit 等[53]2004 年在大西洋洋中脊 Rainbow
热液场对热液烟囱体开展的研究得出相同的结论，

发现烟囱外部脂肪酸含量是其内部的 3 至 4.5 倍。

Schrenk 等[52]还利用磷脂脂肪酸含量指示生物量，

发现烟囱外缘的生物细胞数比其内部高三个数量

级。这是因为微生物大部分活动于烟囱外部较冷矿

物表面，小部分也可能被热液携带从多孔硫化物进

入烟囱高温部分.研究表明微生物可以生活在低于

105°C 的无热液流过的烟囱内部。 
2.3  热液羽流 

热液羽流中含有一组复杂的营养关系，主要包

括以细菌为食的动物，颗粒有机遗骸，喷口生物的

幼虫及相互之间的作用，脂肪酸的研究能够帮助理

解它们相互之间的营养关系[42]。热液羽流颗粒物中

主要富含单不饱和脂肪酸，如 C16:1、C18:1n9、
C20:1n9、C22:1n11[47,48]，其组成与浮游动物如桡足

类的脂肪酸组成类似。说明热液羽流中大部分脂类

物质来源于浮游动物[47]。热液羽流中溶解脂肪酸的

含量(15～25 倍）和细菌标志物的含量均远高于周

围非喷口海水[47]，指示了羽流中部分脂类物质是由
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细菌活动产生的。 
热液羽流中含有偶数碳高分子质量（>C20）的

脂肪酸，这类脂肪酸可以来源于陆生高等植物和原

地微生物，通常以游离态和极性脂肪酸形式保存[54]。

Enright 等[48]将羽流中陆源脂肪酸的较高浓度解释

为：(1)通过对流，周围海水中的陆源脂肪酸混入羽

流中；(2)表层沉积物自然悬浮或采样时人为扰动引

起的再悬浮。 

3 结语与展望 
深海热液系统中蕴藏了丰富的地球形成早期

的信息，其中很多尚未被人们所认知。随着对热液

喷口研究的深入，更多的现象需要科学家们去解

释，因此需要更多有力的研究工具。热液环境中脂

肪酸的研究已开展几十年，但是仍然未形成完整的

体系。近年来，国际上关于热液环境中脂肪酸的研

究主要集中于利用相应的生物标志物指示微生物

的存在，研究热液无脊椎动物对特殊营养的需求状

况和营养来源，以及利用稳定碳同位素区分脂肪酸

的来源。 
当前热液环境中脂肪酸的研究中尚有许多亟

需解决的问题：(1)热液生物在不同生长阶段的脂肪

酸组成有较大区别，能够反映它们能量存储、食物

来源、营养需求方面的差异。这方面的工作应当继

续开展并深入研究，因为热液生物因热液活动而存

在，它们的生命演化史对于研究喷口演化历史具有

一定意义。(2)探讨热液环境中多不饱和脂肪酸的来

源。多不饱和脂肪酸是海洋生物的基本需求，一般

来自浮游生物和深海嗜热细菌。目前研究认为在热

液环境中的多不饱和脂肪酸有三种可能的来源[19]：

a.细菌直接产生[55]；b.通过其他脂肪酸链增长和去

饱和得来；c.产生于真光层，之后通过食物网传递

至热液生物中。然而，新的研究发现以前认为来自

真光层的光合多不饱和脂肪酸事实上产自喷口环

境中[56]，这无疑是对旧理论体系的挑战，也提出了

继续探讨多不饱和脂肪酸的来源的要求。辨别热液

环境中多不饱和脂肪酸的来源是研究热液环境中

营养传递方式和与热液生命体演化的基础。(3)在深

海环境中，随着压力的升高稳定性更好的反式脂肪

酸含量增高[57]，反式/顺式脂肪酸的比值常作为反映

环境压力的参数。然而，研究却发现有的高温热液

沉积物[58]中不含反式脂肪酸，说明在热液环境中存

在某种特殊性，该参数的应用受到限制。因此，需

进一步探讨脂肪酸立体构型与环境的物理化学条

件之间的相关关系。(4) 脂肪酸对热液活动的指示

作用发展尚不成熟。Brault 等[58]认为脂肪酸与生物

密切相关，而热液活动程度与生物量之间又具有相

关性，通过脂肪酸分析应能间接反映洋中脊的扩张

速率。但是由于缺乏各种类型和不同热液活动程度

的喷口的脂肪酸数据，这暂时还是一个构想。而

Guezennec 等[59]曾在大西洋洋中脊进行了相关研

究，他们发现暴露于慢速扩张洋脊热液影响区的矿

物片上硫酸盐还原菌的脂肪酸标志物比硫氧化菌

标志物出现得晚。然而，这一现象还不一定具有实

际意义。针对当前反映热液活动程度的指标缺乏的

情况，脂肪酸的指示作用需要加以更深入的研究。

(5)到目前为止，脂肪酸能用于检测热液环境中微生

物生物量和群落特征，醚脂可估计古菌生物量和群

落结构。然而，脂肪酸却不能准确确定微生物类型。

分子 DNA 技术虽然能准确确定物种，但无法定量。

当前发展起来的一些新的微生物分析方法如 DNA
微阵列技术等已经成功用于沉积物中微生物量和

类型的测定，能够准确定量，因此脂肪酸分析有必

要与其他的微生物分析法结合起来研究，进行互相

验证。 
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