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海山微生物多样性研究进展 
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摘要: 随着深海海山区域生物多样性的发现, 人们越来越关注深海微生物的研究。海山山脉火山活跃

部分具有非常广泛的特殊微生物栖息环境, 因此成为人们研究海山微生物多样性的热点。但从现有报

道来看, 我们对海山微生物的了解还很少。作者主要针对海山、尤其是西太平洋深海海山的类型及其

微生物群落(包括对铁、硫循环起指示作用的特殊群落)的研究进展进行综述。在这些研究中, 通过基于

SSU rDNA 克隆测序、T-RFLP、系统发育比较等培养与非培养分析手段发现, 西太平洋深海火山活跃

海山周围具有比较高的环境多样性与特殊微生物类群多样性, 其中 ζ变形菌纲(ζ- proteobacteria)和/或 ε

变形菌纲(ε- proteobacteria )微生物是最普遍的类别。这些研究对于进一步开展其他海山的地质形成过

程及微生物栖息环境与类群研究具有较大的指导意义。  
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海洋学家将高于海底地面 1 000 m以上、而山顶

处于海平面以下几百至几千米的山定义为海底山

(Seamount, 简称海山)。2011年, 全球海洋深测资料

显示已经有 33 452 座海山被确定, 其中大部分海山

坐落于太平洋[1]。海山是由海底火山所形成的, 在其

不断升高过程中, 强烈的火山作用导致各种不同火

山热液口环境的形成, 这为新生命的存在提供了可

能。火山活跃的海山仅占所有海山中的很小一部分, 

而古老海山尽管火山活动减弱或已静止, 但仍可作

为岩石地幔地下层与海洋之间液体交换的通道[2], 从

而为深层或海底微生物群落提供营养物质[3-4]。当海山

升高到一定高度后(比如高于海底 1 000 m), 则能够影

响到海洋的环流与交汇, 因而微生物可在此进行群落

聚集性摄食营养物质[5]。据估计全球有超过 100 000座

海山高度达到或超过 1 000 m [6], 如此数量预示着可能

会影响到海洋生物的栖息环境。绝大部分海山的形成

与发生与地壳中的地质构造过程有关, 例如岛弧就是

一连串来自会聚板块的海下山脉; 而地壳热泉或地幔

热柱驱动的水下火山则是海山的另一来源(如太平洋

夏威夷群岛和大西洋亚速尔群岛的海底海山)[7]。 

深海微生物具有比较突出的抗极端环境等特性

(如耐低温、高压和高 pH)。在许多寒冷、相对静止

的深海海底沉积物中长期生存着大量异养微生物 ; 

而有火山活动的海山, 因其比离散板块边界形成的

大洋中脊具有更加不均一的理化性质, 因而成为一

个动态的、可为大量生物生长提供特殊栖息环境的

代表。由于人们对海山微生物的活动在生物地球化

学循环中所扮演的角色还不十分了解, 因此研究源

于不同地质过程形成的海山及其相应的微生物类群

与栖息环境, 将具有很大的指导意义。  

海底火山热液口作为微生物活动的栖息地, 极

大地改变了人们对地球生命的认识, 同时也拓宽了

人们对太阳系以外存在生命迹象的想象。火山热液

口的标志性特征是黑烟囱和大型生物的存在。黑烟

囱翻滚着过热水蒸汽, 含有一些硫、铁矿物质, 大型

生物通过与其共生的细菌提供能量, 而细菌则可利

用从火山口流出的硫化物生存。 

深海生态系统的多样性重新改变了人们对深海

极端生命的思考。近 30年来对热液口的研究以及大

量好氧或厌氧代谢性细菌和古菌的发现, 使我们对
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热量影响生命有了更进一步的认识[8]。这些自养或异

养微生物正是结合此处特殊的地球化学、温度和压

力等条件, 形成了一套独特的能量利用方式 [9-10]。另

外, 含有大量丰富营养物质的海山渗透通道液体, 不

仅流经体积相对较小的渗透性地壳中, 而且还可通过

洋壳的海水循环有助于微生物的活动[11-12], 例如具有

典型火山系统的活跃海底弧形火山即是如此。 另一

个研究热点是有关深海地表以下微生物的生活能力, 

这涉及有机、无机化学反应以及与深层地表下生物

圈中微生物群落相关的地质过程。尽管从陆地几千米

深层钻探中, 已令人惊奇地发现了能利用来自水和岩

石矿物质互相作用为能量来源的微生物群落 [13-14], 

但目前人们对它们之间互相联系的复杂性还知之甚

少 [15-16], 认识仅局限于微生物的系统发育多样性以

及它们在深海生物圈里的代谢活动程度。在海洋中, 

对古老沉积物的深海钻探已从海底以下几百米处发

现生活的细菌和古菌[17-18], 然而要从坚硬、断裂的海

底岩石上进行钻探则非常困难, 所以人们对生活在

大洋地壳中的微生物了解不是很多。而作为海底以

上地壳延伸的海山则使得对底层岩石的采样变得更

加容易, 再加之海山可以作为海洋和大洋地壳之间

液体交换的渗透性通道 [19], 因此将海山作为发现海

洋微生物多样性与丰度的一个新研究前沿是值得考

虑的。 

目前人们对海山微生物、尤其是其群落结构与

多样性方面了解的不多, 但有限的前期研究已部分

解释了微生物存在于海山栖息地的多样性, 反过来

也证明了形成海山独特性的各种地球化学与水文条

件。考虑到海山生态系统惊人的多样性, 目前对海山

微生物群落类型做明确的表述还为时过早。然而一

些关于海山微生物分布类型的研究结果正在出现。

下面仅对太平洋(尤其是西太平洋)有关海山微生物

及其栖息环境的多样性研究进行综述。    

1  罗希海山(Loihi Seamount) 

罗希海山位于夏威夷大岛屿东南 35 km 处, 山

顶距海底接近 4 000 m。1988年 Karl等[20]首先在罗

希海山的培利火山口(Pele’s Vents)顶部附近发现了

铁含量丰富的微生物垫, 其细菌的形态主要呈刀状。

然而 1996年的火山爆发导致该火山口被破坏形成了

山口深坑, 因此导致微生物垫及大型海底生物明显

消失。原因主要是由于火山流液中含有高浓度的可

溶性二氧化碳(300 mmol/L)、亚铁离子(50~750 μmol/L)

以及低氧浓度 (仅有饱和海水的 10%~15%)[21-22]。

1996 年火山爆发之前的研究表明, 微生物垫的组成

主要是变形菌纲(ε- proteobacteria )的卵硫细菌属

(Thiovulum), 同时新发现的 ζ变形菌纲(ζ- proteobacteria)

的发硫菌属 (Thiothrix)也存在 [23]。 ζ 变形菌纲是

Emerson 等[24-25]于 2007 年在对一株从罗希海山微生

物垫中分离得到的菌(Mariprofundus ferrooxydans)进

行鉴定后建立的, 因此成为变形菌门里的第 6 个新

纲。该菌株属于嗜中性铁氧化化能自养细菌, 可把

Fe2+氧化 Fe3+并固定 CO2。该菌生长时会产生一种主

要由氢氧化铁组成的茎状结构, 当细胞中的铁氧化

反应产物消失后该结构依然存在[25]。此结构是一些

罗希海山微生物垫的共同特征, 因此可作为铁氧化细

菌存在的形态鉴定诊断指示。另外 , 这株新菌与

16SrDNA 系统发育关系最相近的可培养模式菌株海噬

甲基菌(Methylophaga marina)的序列相似度仅有85.3%。 

Rassa等[26]于 2009年研究表明, ζ变形菌纲主要

是罗希海山周围或里面喷口地带的菌群类型 , 而

变形菌纲则主要出现在温度更高(>40℃)的火山出口

处, 表明微生物垫中的微生物具有时空上的不一致

性。利用末端限制性片段长度多样性分析技术

(T-RFLP)对从罗希海山采集的多个微生物垫样品进

行了深入分析后发现, 罗希海山具有 Loihi Groups 1

和 Loihi Groups 2两个明显的微生物类群。其中以铁

为基础的 Loihi Groups 1主要由 ζ变形菌纲组成, 而

以硫为基础的 Loihi Groups 2则主要由 ε变形菌纲组

成。这两个类群微生物的分布与地球化学及温度有

关。其中 Loihi Groups 1普遍存在于温度较低(中值

温度为 23℃)、可溶性 Fe2+含量浓度较高的火山出口

中; 而 Loihi Groups 2 则存在于温度较高(中值温度

为 77℃)、H2S 和 Fe2+浓度均较高的火山出口中, 且

具有较高的微生物类别多样性。因此可以推论, Loihi 

Groups 1会随着铁氧化细菌(属于 ζ变形菌纲)数量的

不断增多而增多, Loihi Groups 2会随着硫氧化细菌

(属于变形菌纲)数量的不断增多而增多。另据报道, 

在罗希海山 Fe2+还原菌估计达每毫升 103个细胞[27]; 

而这些海底玄武岩微生物群落可能起源于其周围的

海水和沉积物, 经历几千年演变成了相应的土著菌

群。因此说是矿物质(而不是地理环境)最终决定微生

物的群落结构[28]。  

2  Axial 海山(Axial Seamount) 

Axial 海山位于太平洋东北部 Juan de Fuca洋中
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脊的中心部位, 高约 1 100 m, 1998年火山爆发后被

广泛研究[29]。该火山热液口流出液的 pH值比周围海

水低且富含氦(是加拉帕戈斯群岛相似火山口含量的

5 倍、普通海水的 580 倍), 岩浆系统温度大约在

300~500℃。尽管 Axial 火山热液口的温度和组成在

过去时间里发生了许多变化, 但却总是微生物群落

的聚集地。其中最普遍的是-变形菌纲、产甲烷球菌

属 (Methanococcus)中的古嗜热菌以及广古菌门

(Euryarchaeota)中的古菌。另外, Stewart等[30]于 2015

年从该海山火山口流出液中筛选出一株极端嗜热产

甲烷菌(Methanocaldococcus bathoardescens)。Kennedy

等[31]曾用光学电镜、扫描电镜(SEM)和 x射线衍射观

察发现, 来自 Axial 海山火山喷口扩散流位置的微

生物明显具有与 ζ 变形菌纲细菌类似的铁结壳茎状

结构特征。他们采用 T-RFLP法研究发现, 该火山喷

口的 ε变形菌纲占绝大多数, 只有少量细菌属于 ζ变

形菌纲, 这与罗希海山所具有的 2 个明显细菌类群

相一致。 

3  马奴亚岛群(Manua)的 Vailulu’u 
海山 

Vailulu’u 海山是位于太平洋西南部萨摩亚群岛

(Samoa)东部 45 km的一座活火山。该海山热液中富

含氧化铁絮状物及硫化物[32]。2009年 Sudek等[33]采

用培养和非培养的方法对 Vailulu’u 海山的微生物进

行了分析。其中标准克隆文库(SSU rDNA)分析结果

表明, 绝大部分克隆子属于 ε变形菌纲, 但也有少量

ζ变形菌纲的克隆子被检测到。此外, 2009年 Connell

等[34]还发现了包括酵母菌几个种在内的真菌群落结

构的多样性, 其主要与铁离子垫和 Vailulu’u 海山的

玄武质岩表面相关。与罗希海山不同的是, Vailulu’u 

海山顶部火山口具有复杂的循环模式, 这为许多大

型动物群落(包括虾和鳗鱼)提供了栖息地。其中存在

一种死亡深沟, 鱼和其他大型动物陷入其中会因缺

氧窒息死亡, 这就为厌氧细菌提供了食物来源。然而

目前人们对Vailulu’u 海山中支持大型动物特殊营养

物质的动态以及作为主要生产力的细菌等情况还不

了解。 

4  Suiyo 海山(Suiyo Seamount) 

Suiyo 海山是一座位于日本附近西太平洋的活

跃海底火山, 其顶部有 200~300 m深的火山喷口, 伴

随着富含硫化氢和甲烷的热液[35]。很多嗜热细菌和

古菌从 Suiyo海山中被分离得到, 包括能利用氢气作

为能源的新型化能自养细菌[36-37]以及在厌氧条件下

能利用氢气和硫代硫酸盐的古菌 [38]。 2004 年

Sunamura 等[39]从 Suiyo 海山内热液羽流中鉴定出 2

种主要普通硫氧化细菌类型, 其中 SUP01 group 属

于 ε变形菌纲、SUP05 group属于 γ变形菌纲。这两

种类型的微生物约占整个热液柱细菌的 66%, 且与

周围海水里的明显不同。如此之大的比例说明, 是火

山口液体柱的流体动力学促成了这两类群微生物的生

长。γ变形菌纲的细菌(包括硫微螺菌属(Thiomicrospira)

和食碱菌属(Alcanivorax))在所有的热液和钻孔样品

中均有发现, 然而许多样品中也发现了变形菌纲细

菌和一系列不同的细菌表型[40]。另外, 2007年 Elsaied

等[41]还对 Suiyo 海山和马里亚纳(Mariana)海山有关

整合酶与整合子基因(一般被认为是不相关细菌类群

之间的横向基因转移)的多样性与分布进行了研究。

他们发现这些基因家族的很多新成员在两个地点均

存在, 表明两地点不同细菌之间的基因交换可能是

比较普遍的。 

5  马里亚纳弧海山 (Mariana Arc 
Seamount) 

马里亚纳群岛位于西太平洋, 人们对该群岛海

底火山的考察具有许多新发现, 并为此促使美国政

府建立了马里亚纳群岛海沟海洋国家博物馆。2007

年 Embley 等[42]首次发现, 覆盖光能合成薄壳状红

藻的丝状微生物垫是与珊瑚互相重叠的。利用分子

指纹图谱方法对紧挨白色烟囱火山口(带二氧化碳

水滴 )的白色絮状微生物垫进行分析时发现 , 每个

火山口的微生物组成都是独特的, 表明在这些生态

系统中的微生物群落具有较高的多样性。2008 年

Davis等[43]经过 T-RFLP研究, 表明这些生态系统中

的大部分微生物群落是化能自养的 , 属于变形菌

纲 (Mariana Cluster III)或者 ζ 变形菌纲 (Mariana 

Cluster I)。但有趣的是, 尽管有些海山的环境条件

非常极端 , 但细菌总是比古菌占有优势 , 古菌群落

均不超过 13%。 

早在 2006 年 Nakagawa 等[44]的研究就表明, 在

马里亚纳群岛海底火山烟囱表面和内部样品中, 微

生物群落主要是 ε 变形菌纲中一些好氧氧化氢/硫、

厌氧氧化氢以及还原硫的化能自养菌, 并且其中古

菌不到 2%。 

上述研究表明, 马里亚纳群岛海底火山的变形
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菌纲细菌具有高度系统发育多样性和普遍的代谢潜

能, 这与海山火山口微生物群落主要是由 ε 变形菌

纲或 ζ 变形菌纲细菌所组成的普遍模式相吻合。总

之, 伴随着马里亚纳群岛海底火山日益增多的火山

活动、物质来源不断减少所造成的不均一性以及所

形成的复杂地球化学热液体系, 马里亚纳群岛海山

将成为细菌生物多样性的研究热点[43]。 

6  汤加弧海山(Tonga Arc Seamount) 

人们利用潜水艇沿着位于西南太平洋的汤加岛

弧周围发现了 2 座浅水火山 , 其中一座火山位于

385~540 m 深处 , 火山出口温度较高(245~265℃), 

另一座火山则表现出更广泛的扩散出口(30~70℃)。

然而这两处均广泛存在着与氢氧化铁矿物质外壳

有关的丝状微生物垫区 [45]。利用透射电子显微镜

(TEM)观察采集的水铁矿样品时发现 , 其中细菌的

结构与 Mariprofundus ferrooxydans 很相似, 由此证

明氧化铁是其生命所必需的[46]。分子生物学分析表

明, 两处火山相似样品中存在着许多具有较高相似

性的 ζ变形菌纲表型类群。 

7  克尔玛德克弧海山(Kermadec Arc 
Seamount) 

2001年 de Ronde等[47]探索发现, 位于西南太平

洋、地球上最长的海底岛弧“克尔玛德克～汤加岛

弧”包含着一系列的海山。其中 Brothers volcano火

山是克尔玛德克岛弧中活跃的一部分。从 67℃火山

口低圆锥地点采集到一块覆盖元素硫和白色微生物

垫的英安岩熔岩 , 经对其研究发现 , 其最主要微生

物类群是 δ变形菌纲(大部分是硫还原细菌), 同时有

5%的克隆文库是变形菌纲的克隆子 [48]。另外, 对

Clark 和 Tangaroa 两处广泛分布絮状氧化铁区域(几

十到上百平方米)的海山研究发现, 这些微生物垫在

形态学上与罗希海山以及其他地方发现的生物氧化

物很类似。上述 3 个微生物垫中均可检测到 ζ 变形

菌纲类群, 然而它们的克隆文库却主要由 ε 变形菌

纲的成员组成。 

对克尔玛德克岛弧周围海山的研究表明, 我们

可能对与海山相关的铁氧化细菌群落还不完全了

解。它们要么存在着一群至今未培养的属于 ε变形菌

纲的铁氧化菌(容易形成絮状铁微生物垫), 要么属

于 ζ 变形菌纲的铁氧化菌是快速增长微生物垫中唯

一活跃的微生物[49]。 

8  南查莫罗(South Chamorro)和其

他马里亚纳前岛弧海山(Mariana 
Forearc eamounts) 

马里亚纳岛弧包含着一系列蜿蜒的泥火山。这

些泥火山高 2 000 m左右, 直径可到达 50 km[50]。火

山顶部经常会有 pH值达 12.5、比海水更新鲜的高碱

性泉水形成, 并可传送到海底[51]。南查莫罗海山就有

很多这样的活跃山顶泉水(此处也是海洋钻探项目

ODP 的聚焦点)。对该区域的调查发现, 在海山表面

和深处海底均存在着微生物的多样性和群落结构。

一般来说, 这些高碱性液体具有高含量的硫化物、但

几乎不含硫酸盐的特点, 因此更有利于由古菌主导

的厌氧甲烷氧化(AMO)和硫还原过程[52]。而马里亚

纳弧泥火山却提供了独特的生物地球化学视角。观

察俯冲板块的液化和上冲板块的蛇纹石形成过程 , 

可以了解到为地表表面极端古菌群落提供能量的机

制, 同时该环境也可为调查地表以下极端嗜碱微生

物的系统发育多样性和生态重要性提供良好的机

会。例如海杆菌属嗜碱菌(Marinobacter alkaliphilus)

就是从 ODP 位置 1 200 m 的海底泥中被分离到的; 

Crenarcheaota 类群以及 Euryarcheaota 类群的

Methanobacteria 和Methanosarcinales等也均被基于

PCR 的分子生物学方法从南查莫罗海山海底蛇纹石

化泥中检测到[53]。 

不断有证据表明, ε变形菌纲或 ζ 变形菌纲微生

物是火山活跃的海山表面热液环境中最普遍的类型, 

而不是海山周围海水的普遍类群。但令人奇怪的是, 

古菌却没有在海山表面环境样品中广泛存在, 而是

大量存在于高温烟囱内部和火山活跃海山的厌氧表

层液体中[54-55]。但来自马里亚纳岛弧的泥火山是一

个例外 , 它代表着地球上最极端的碱性环境 , 主要

生长着不常见的古菌[56]。总之, 微生物的群落类型在

一定程度上反映了由海山地质过程驱动的潜在地球

化学。   

如前所述, ε变形菌纲在很大宽度和深度上组成

了微生物的系统发育多样性 , 而那些建立在 SSU 

rDNA 克隆文库分析基础上的非培养方法也在努力

试图描述和培养这些类群的代表。据 Campbell[57]报

道, 所有与深海热液口相关的 ε变形菌纲细菌, 要么

是氧化还原硫型 , 要么是还原硫型 , 同时又可氧化

氢或甲酸。它们大部分为自养型, 但也能兼氧和偶尔

异养。例如在罗希海山发现的大部分是 Sulfurovum
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和 Sulfurimonas 属(硫氧化剂), 而 Nitratiruptor 类群

(氧化氢, 硫还原)也能被检测到[58-59]。 

Fe2+丰富的火山扩散出口处发现 ζ变形菌纲是一

件很有趣的事情。自 20世纪 80年代以来, 最初被假

定为由生物造成的明显茎状铁氧化结壳, 后来却经

常被发现于来自近代和古代热液点的絮状氢氧化铁

沉淀物中[60]。Mariprofundus ferrooxydans 菌株的分离

和 SSU rDNA 的分析表明, 它代表着变形菌门 (Pro-

teobacteria)中的一个新纲(ζ 变形菌纲)[61]。最初认为

这类微生物是非常少的, 但后来的研究表明, ζ变形菌

纲在铁丰富的海山环境中是大量存在的。但是

Mariprofundus ferrooxydans 菌株的培养并不意味着

我们已经描述了 ζ 变形菌纲的所有重要特征。实际

上, 在大部分海山中 Mariprofundus ferrooxydans 可

能只代表着一个相对较小的分支。 

最近, 有人采用一种独立培养途径的宏基因组

及 16S rRNA基因克隆文库方法, 对采集自中太平洋

海山富钴-铁锰结壳沉积物中的微生物进行了基因组

信息及相关生态功能的研究[62-64]。结果显示, 在富钴- 

铁锰结壳沉积物中变形菌门细菌和海洋古菌占主要

地位, 并且它们编码的蛋白参与了诸如有机酸合成、

重金属抗性、应激反应以及硫、氮、金属循环等代

谢过程, 尤其是氮循环成为其中的一个重要生物地

球化学过程。另外, 在这些研究中还发现了许多水平

基因转移(HGT)事件(多数发生在细菌间、少数发生

于古菌和植物), 这种高频率的HGT事件及基因组的

差异性也许就是深海微生物适应环境的原因所在。

2015年 Esther Singer等[65]新近对罗希海山海底玄武

岩环境微生物群落的系统发育和功能基因分析表明, 

这些微生物主要由 α变形菌纲、γ变形菌纲细菌和古

菌(Thaumarchaeota)组成, 这些微生物具有广泛的代

谢功能潜力(包括固碳、脱氮、异化型硫酸盐还原及

硫氧化等), 其中 Thaumarchaeota 古菌在铵氧化方面

发挥着重要作用。 

另外, 来自罗希海山样品形态学的信息也引起

人们的好奇 , 那就是除茎状铁氧化结构外 , 其他形

态类型的铁氧化物也存在。其中一个经常出现的形

态就是扁平管状铁氧化结构, 在其顶部末端生长着

单一细胞, 当生物分开时, 管分叉成 Y型。这些形态

结构在罗希海山的海山样品中常见, 在其他地方也

占优势。在富含铁离子微生物垫中发现的另一种形

态类型是鞘状微生物。尽管它们看上去与普通海水

中的铁氧化菌赭色纤毛菌(Leptothrix ochracea)很相

像, 但是人们没有鉴定到任何与 ζ 变形菌纲纤毛菌

属(Leptothrix)相关的种系类型 , 推测这些海洋鞘状

铁氧化菌可能是呈现会聚性进化的代表。这些系统

发育关系很不同的微生物很可能找到了一种普遍策

略与铁一起生长, 但这并非意味着所有 ζ 变形菌纲

细菌都是铁氧化剂, 它们也有可能会利用其他底物

生长。 

总之, 海山是一个研究微生物生态、进化等基本

问题的天然实验室。由于海山在地理上更趋向于彼

此分离 , 相比于海洋中脊更连续的环境 , 微生物在

海山之间的移动将会存在更多的障碍。因此, 海山可

能是研究微生物群落生物地理学的更加理想之地。

但是, 还有一些基本问题需要人们深入研究解决:  

(1) 与大洋中脊相比 , 常见热液活动海山区的

微生物群落是不是有本质的区别？海山区的铁氧化

过程是不是比在扩张中心的大洋脊轴更重要？ 

(2) 海山的确是观察地表下世界的窗口吗？海底

循环路径是不是对微生物的重新分布有重要作用？ 

(3) 与海山相关的水柱流体力学 , 在多大程度

上影响和改变营养物质的分布类型, 从而影响微生

物群落的结构和动态？ 

(4) 海山对全球海洋地理微生物有多重要？海

山在改变地壳和海洋化学方面(包括铁和硫在海洋中

的循环)扮演了什么角色？海山对海洋酸化和全球碳

循环的影响究竟如何？ 

以上问题说明我们对海山微生物生态了解得还

很少, 但同时也表明海洋微生物学的研究潜力巨大。

研究海山及海山微生物不仅可以增加我们对海洋地

质基本形成过程的认识, 也可从中发现新的化合物、

活性酶和微生物新类群, 这在生物科技、生物能源以

及生物修复等方面均有实际应用价值。另外, 来自海

山的微生物可为探索地球生命起源提供重要线索 , 

它们也许会在太阳系其他可居住区里存在。 
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Abstract: Because of the continuous discovery of deep seamounts, people are paying more attention to the study of 

seamount microbes. The active volcanic region of seamounts can provide a wide range of living environments for many 

special microorganisms, and therefore, currently, it has become a research hotspot. However, based on the existing re-

ports, our understanding of seamount microorganisms is still very poor. Here the research progress on the types of deep 

seamount (particularly the Western pacific seamounts) and their microbial groups (including the indicator microbial 

groups of the iron and sulfur element cycle) were reviewed. The results of these investigations showed that there are 

more diverse environments and special microbial groups based on the analysis methods of SSU rDNA sequencing, 

T-RFLP, and phylogenetic comparison. Zeta (ζ)- and/or epsilon (ε)- proteobacteria are the most common groups in these 

deep seamount areas with an active volcano in the Western Pacific. This research can be of great guiding significance for 

further research on geological forming and microbial habitat groups of other deep seamounts. 
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