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摘   要：南极大陆冰盖下存在液态水，形成了由冰下湖、冰下河/溪、冰封湖和冰架下水体等组

成的冰下水生态系统，具有低温、黑暗和寡营养等极端的环境条件特征。微生物主导了南极冰下

水生态系统，其具有丰富多样的种群构成、功能形式和独特的适应机制，在生源元素生物地球化

学循环过程中起了重要作用。研究南极冰下微生物群落的生态特征及其参与的生源元素地球化学

循环过程，可为揭示地球生命演化和探索外星生命提供指示，具有重要的科学意义。本文综述了

南极冰下水生态系统的极端环境条件、冰下微生物的多样性、冰下微生物参与的生物地球化学循

环以及冰下微生物的适极机理，最后基于研究现状展望了南极冰下微生物的未来研究方向。 
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Abstract: The liquid water under the ice sheet of Antarctic continent consists of subglacial lakes, 
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subglacial rivers/streams, ice-covered lakes, and water bodies under ice shelf. The subglacial aquatic 

ecosystems are featured with low temperature, darkness, and oligotrophy, and are dominated by 

microbes characteristic of complex community composition, diverse functions, and unique adaptation 

mechanisms. These microbes play important roles in biogeochemical cycling of elements. Hence, it is 

of great significance to clarify the microbial characteristics and their roles in biogeochemical cycles of 

elements in the subglacial aquatic ecosystems of Antarctic, which avails to reveal the evolution of life 

on the early Earth and explore life in the extraterrestrial planets. This review summarized the extreme 

environment conditions, microbial diversity, adaptation mechanisms, and microbial functions related to 

biogeochemical cycles of elements in subglacial aquatic ecosystems of the Antarctic. Moreover, we 

summed up the future research trends on Antarctic subglacial microbes. 

Keywords: Antarctic; subglacial environment; microbes; community composition; biogeochemical cycles 
 
 

南极洲被称为冰冻的荒原，包含了地球上

90%的冰，相当于地球淡水供应的 60%–70%[1]。

南极洲约 98%的面积常年被冰覆盖，只有 0.4%

的季节性无冰区域，在夏季经历短暂的冰融   

化[2]。地球物理数据显示，南极冰盖下存在广

阔的沉积盆地，包含 14 km 厚的沉积填充，由

地热能和冰盖压力形成的融化条件使南极冰盖

下存在液态水，形成了地球上一系列独特的完

全由微生物驱动的冰下水生态系统，包括冰下

沉积物、冰下溪流、冰下河流和冰下湖泊等[3–6]。

冰下湖泊之间可能引发并维持快速的冰流，不

同类型的冰下水生态系统在南极冰盖下存在一

定的水文联系。微生物主导着可定殖生态位的

基因库和生物量，与物理和化学环境进行相互

作用和反馈，在维持特有的生态系统功能方面

发挥着关键作用[1]。 

由于冰盖的存在，南极冰下水生态系统的

微生物群落可能在数千万年的时间里与地球的

表面环境和生态系统隔离[7]，其中微生物的群

落结构、遗传进化和生态功能可为地球生命演

化提供指示意义(如雪球地球时期)。遥感研究发

现，地外天体如木卫二、土卫二的冰沉积物下

存在液态水，南极冰下水生态系统是这些具有

探索地外生命可能性天体的类比环境[8]，其微

生物群落的特征及适应极端环境的机理可为地

外生命探索提供线索。南极冰下水生态系统中

的微生物群落可能积极参与了碳、氮和其他元

素的全球生物地球化学循环 [9–12]。南极冰下水

环境及其生物区系是生态学、微生物学、古气

候学、天体生物学和生物多样性等许多领域的

优秀模型。南极冰下水生态环境条件极端，生

物群落组成相对简单，有利于研究微生物参与

碳、氮和硫等元素循环过程对环境因子如低温

的响应。南极冰下水生态系统的低温、频繁的

冻融循环和寡营养等特点塑造了特殊的微生物

资源库，可能产生多样的生物活性天然产物(如

酶、抗生素和多糖等)[13]。因此，研究南极冰下

水生态系统的微生物具有重要的科学意义和工

业价值。本文将综述南极冰下水生态系统的极

端环境条件、微生物多样性、微生物适极机理

和微生物参与地球化学元素循环等方面的研究

进展，并展望未来的研究方向。 

1  南极冰下生态系统极端环境条件 

南极洲绝大部分地区被千米以上厚度的冰

川覆盖，由于地热能和冰的压力使液态水保持

在压力熔点之上，在冰盖下形成水体；上覆冰

川移动时与底部的基岩和沉积物摩擦产生更细
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的含有矿质和有机碳的基底碎片，这些营养物

质与冰下水体结合后形成湖泊、溪流和水饱和

沉积物等生态环境，为微生物活动创造了热  

点[14]。由此形成的冰下湖泊生态系统是寒冷、

黑暗的，其水力停留时间表明很可能属于缺氧

环境[6,15]。通过光合作用利用太阳辐射为地球上

大多数生物直接或间接地提供了主要能量来

源，冰下水生态系统中的微生物在没有太阳辐

射的情况下必须使用化学物质为生物过程提供

能量[16]。此外，季节性无冰区域的水生系统类

型的地理分布和多样性相当可观，具有从淡水

到高盐度、从永久性冰覆盖到常年无冰以及从

混合到分层水体等不同特征的湖泊。相对于位

于千米厚度冰川下的生态系统，冰封湖泊生态

系统的冰盖厚度一般为几米，接收到的一定的太

阳辐射是这些生态系统过程的主要驱动力[17]。

综上所述，南极冰下水生态系统的微生物受到

低温、黑暗、缺氧(无氧)、高压、高盐和寡营养

等极端条件的影响[18–19]。下面就几种典型的冰

下水生态系统环境做简单介绍。 

1.1  冰下湖(subglacial lakes) 

截至目前，通过遥感和实地调查研究已在

南极 1–4 km 厚的冰盖下发现了 600 多个具有不

同大小、体积和地理位置的冰下湖泊[20]。前人研

究发现，一些冰下湖泊由冰下河流和小溪连接，

证实了某些冰下湖泊之间存在水文联系[15,21–22]。

例如 RES 分析和数值冰原模型揭示了东南极

Dome C处的冰下湖泊和Aurora冰下盆地的Totten

冰川海岸之间的冰原底部持续保持湿润[22]，说明

它们之间存在着一定的水文联系。部分冰下湖

与外界相对隔离，是孤立的水生系统(图 1)，普

遍具有高压、低温、永久黑暗、有限营养供应

和无氧/低氧等极端环境条件[23]。如南极洲已发

现的面积最大的冰下湖 Vostok 湖是一个孤立的

水文系统，上覆冰层约 4 km 厚，水温约为–3 °C，

已与外界环境隔绝了约 14–15 百万年[24–26]。上

层冰盖阻挡了所有光线进入湖泊，湖泊受到约

3.5107 Pa 的压力[15]。有证据表明，Vostok 湖

西南角的浅水区可能有热液活动[27–29]；低温、

高压、寡营养、黑暗和可能的热液活动结合在

一起，给 Vostok 湖的生命带来了极端的挑战[15]。

有的冰下湖则表现出一系列的动态行为，是活

跃的水生系统(图 1)，常存在于冰盖的边缘地

区，周期性地排出和充入部分或全部的水，填 

 

 
 
图 1  南极冰下水生态系统示意图(修改自文献[14,20]) 
Figure 1  Sketch map of Antarctic subglacial ecosystems, modified from literature[14,20]. 
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充排水周期可达数月至数年[30]。这些水可以流

动数百公里，并与其他水文系统连接。如

Whillans 湖，上覆 800 m 厚的冰层，是一个寒

冷、缺氧且相对较小(约 0.13 km3)的淡水湖泊生

态系统，接受来自上游 Whillans 冰流和邻近

Kamb 冰流的周期性输入，溶质来源以硅酸盐矿

物风化产物为主，海水影响较小。流出的水经

过约 100 km 的冰下通道最终流入 Ross 冰架下

的海洋洞穴，在 2003–2016 年经历了 3 次排水

再充盈的循环[24,31–34]。厚厚的冰层将冰下湖泊

与大气交换、太阳辐射和地表融水输入相隔离，

支持生物活动所需的化学能和营养物主要来自

于溶质、气体、矿物、基底融水释放出的颗粒

物质以及储存在底层沉积物中的物质[35]。 

1.2  冰封湖(ice-covered lakes) 

地球上大部分被冰覆盖的湖泊位于南极洲

大陆的岛屿和麦克默多干谷 (McMurdo Dry 

Valleys，MDV)、Vestfold hills、Larsemann hills、

Bunger hills 和 Schirmacher 的沿海地带[19]。麦

克默多干谷是南极洲最大的无冰区(2 500 km2)，

主要由 Victoria、Wright 和 Taylor 谷组成，拥有

大量长年冰封的盆地湖泊以及许多海冰覆盖季

节性变化的沿海湖泊[36–37]。南极常年被冰覆盖

的冰封湖泊包括淡水和高盐环境(最高可达海

水盐度的 7 倍)[37]，冰盖厚度约为 3–6 m，具有

强烈的季节性光照周期，太阳辐射是南极冰封湖

表层生态系统生物过程的主要驱动因素[17,38]。与

冰下湖不同的是，冰封湖表层水体的微生物可

进行光合作用，这些光合微生物包括细菌(有氧

的蓝细菌和无氧的光合细菌)，许多形式的真核

藻类和其他含叶绿体的原生生物(如纤毛虫)，有

显著的固碳功能[39]。在极地沙漠中，这些湖泊

被认为是生命的绿洲，多年生的冰盖阻止了南

极冰封湖受到大量异源输入或季节性混合的影

响，从而产生了数百年稳定的生物地球化学作

用。低季节性光合有效辐射(photosynthetically 

active radiation，PAR)、低温和寡营养等极端

条件使得冰封湖水体食物网中较高营养水平

的生物无法存活。由于不同的溶质输入和湖泊

演化历史，不同冰封湖的物理化学参数有所不

同，其微生物群落结构和动态在很大程度上受到

环境条件的控制[40]。微生物研究揭示了湖泊冰

盖、湖水、沉积物和微生物席中的典型截断食物

网，包括多样化和数量丰富(105–106 cells/mL)的

细菌、古菌、真核生物和病毒；不同的微生物

群落栖息于特定的生态位，具有独特的生物地

理结构[41–43]。冰封湖水体高度稳定且多有化学

分层，是完全由微生物主导的生态系统。冰封

湖中的微生物群落以细菌为主导，不同的生态

位中具有不同的群落结构[44]。由上至下可分为

3 个主要层位区域，湖泊上部混合层是以光

合原核微生物为主的光合产氧带；中间的化

变层区域具有稳定的优势物种和高生物量；

湖泊下层黑暗低氧 /缺氧滞水层中的微生物

群落 [45]。例如，位于泰勒冰川(Taylor valley)

的化学分层的 Fryxell 湖，是一个长 5 km、宽

1.5 km、最大深度约为 20 m 的寡营养生境。

Fryxell 湖的环境条件受上方常年存在的 4–5 m

厚冰盖的强烈影响。在南半球夏季，冰盖传递

了大约 1%的入射辐照度，这提供了湖泊的主要

能量输入[46]。光线和溶解氧随着湖水深度增加

而下降，在夏季月份可以支持 10.4 m 深度下缺

氧水体的表层光合作用[47]。冰盖阻碍了风的混

合以及湖水和大气之间的气体平衡，分层限制

了湖泊营养物质的输送和氧化还原反应的扩散，

在水体中形成了稳定的氧化还原和营养梯度，生

活在这种环境中的微生物积极地参与了湖泊中

碳、氮和硫等元素的生物地球化学循环[48–49]。 
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1.3  冰架水体 
南极冰盖通过浮动冰架和注出冰川将冰排

入海洋，占南极海岸线的 74%[50–51]。流动的冰

川在接地线(the grounding line，GL)处从下面

的基底层中分离出来，经过千米级接地区域

(the grounding zone，GZ)后排入海洋，形成

100–1 500 m 厚的处于静力平衡且自由浮动的

冰架[52–53]，向外延伸数百公里，漂浮在水面上。

在远离南极大陆的浮动冰架末端，冰山从冰架

上释放到海洋中(图 1)。南极大陆的冰下水环境

不仅彼此相互联系，而且与海洋环境相互联系，

冰下水体在盆地之间活跃地流动，并从冰下盆

地流向大陆边缘，与被冰架覆盖的沿海地区的

海水混合。冰架下的水体具有寒冷、黑暗和寡

营养等特征，与冰架组成了特殊的冰下水生态

系统。如西南极的 Gould-Siple 海岸的淡水通过

冰下通道到达沿海后排入 Ross冰架南端的海水

中[31,54]。同时大面积的海水被厚冰架覆盖[55]，

阻碍了光合作用的主要生产并有效地限制了溶

质和颗粒物的大气输入。冰下流出物可能将储

存在南极大陆上的溶质和颗粒生物元素(如 C、

N、P 和 Fe)输送到周围的海洋中[56]，类似的冰

下溶质和颗粒物在南极洲沿海地区可能具有特

殊的生物地球化学重要性。 

1.4  其他冰下环境 

南极冰盖下还存在冰川下径流、饱和沉积

物以及冰与覆盖的岩石 /土壤之间的界面等冰

下微生物系统。冰川的移动会粉碎所经过的基

岩、矿物和沉积物，形成更精细、更大反应表

面积和体积比的基底沉积物，从而增加水岩相

互作用或生物活动进一步增强风化速率，最终

加快矿物的风化速率。由冰川粉碎形成的新暴

露的矿物表面是支持微生物新陈代谢的关键；

此外，基底沉积物碎屑含有矿物质和有机碳，

与冰川下的水结合在一起为微生物生命创造了

热点。地球化学和微生物证据表明，冰下微生

物通过基岩矿物风化获得能量，从而影响冰下

水特性[57–58]。微生物驱动的与硫、铁循环和碳

转化相关的化能营养过程为冰下岩石界面的化

学转化提供了基础，从而支撑了一个重要的向

下游生态系统输送营养物质的机制[6]。冰流是

在一层松散的、饱和的水沉积物上快速移动的

冰层，沿着水文势梯度流向沿海海洋，形成了

一个包含湖泊、淡水饱和沉积物和冰下排水通

道的水文系统[3]。在西南极冰原 Kamb 冰流下收

集的沉积物样品中首次发现了微生物，细胞数

量丰富 (约 107 cells/g)但多样性低 [59]。Blood 

Falls 冰流是 Taylor 冰川定期通过深层冰川下蓄

水层中的导管排出的富含铁的高盐度水体，具

有引人注目的红色表面特征，在冰川末端的北

端沉淀[60]。Blood Falls 是富铁、缺氧的冰下极

端环境，其冰下盐水的化学性质与 Taylor 冰川

冰和冰上其他水流明显不同，在活跃的冰下流

出期间，具有较高的氯化物和硫酸盐浓度[61]。 

2  南极冰下生态系统的微生物多样性 

2.1  冰下湖微生物多样性 
冰下湖上覆厚冰层，深冰钻探是开展湖泊

理化特性与微生物研究的前提条件。目前共有

3 个国家尝试在南极开展冰下湖科学钻探，分

别是俄罗斯的 Vostok 深冰芯科学钻探及冰下湖

探测计划、美国的 Whillans 冰下湖和 Mercer

冰下湖科学钻探计划和英国的 Ellsworth冰下湖

科学钻探计划[10,62–65]。目前，已经通过机械钻

探进入南极冰盖，其中包含了钻井液钻探和热

水融化钻探[66]。使用含氯氟烃致密的煤油基钻

井液对 Vostok 冰下湖进行机械钻井，但通过取

芯回收的冰冻湖水受到了煤油基钻井液和含氯

氟烃钻井液的严重污染，影响了科学解释[66]；

2013 年，采用清洁热水钻进入 Whillans 冰下湖，
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能够去除钻井水中的微生物污染物，首次取得

清洁的冰下湖湖水和沉积物样品 [7]。采用清洁

热水钻对 Ellsworth 冰下湖进行取样后由于技术

原因失败，因而未取得湖水样品[64]。Mercer 冰

下湖冰盖厚度为 1 067 m，2018 年美国 SALSA

项目团队采用钻探 Whillans 冰下湖的同一套热

水钻系统采集了湖水和沉积物样品，同时使用

CTD (conductivity-temperature-depth system)和

ROV (remotely operated vehicle)等仪器对湖水

进行了理化参数测量及影像观测，在沉积物样

品里发现了微小动物的尸体[63]。 

通过分子生物学手段发现，已获取的冰下湖

样品中的微生物由 Proteobacteria、Bacteroidetes、

Firmicutes 和 Actinobacteria 等细菌主导，样品中

含有部分真核生物和较少的古菌序列(表 1)。在

获取湖水冰芯样品前，Vostok 冰下湖的微生物

学研究对象主要以其上覆冰盖中不同深度的冰

川冰(上部 3 310 m 的层状冰层)、基底冰(下方

228 m 的冰层，上部压力导致冰层变形)和积冰

(基底冰下 231 m 的冰层，湖水在上覆冰川底部

重新冻结)样品为主。通过宏基因组和宏转录组

方法对 Vostok 湖 3 类样品的微生物数据进行分

析，揭示了一个由细菌(约 75%)、真核生物(约

25%)和古菌组成的复杂生态系统。其中，超过

33%的细菌物种属于适冷或嗜冷微生物以及部

分耐盐或嗜盐微生物和抗干燥、嗜温、嗜热、

嗜酸、耐碱或嗜碱等极端微生物；真核生物由

Alveolata、Animalia、Archeaplastida、Excavata、

Fungi 和 Haptophyta 等成员组成；而古菌序列

较少(0.2%)，仅发现 Halorubrum trapanicum、

Halobacterium salinarum R1 和 Halobacterium 

salinarum NRC-1 这 3 个在海洋和高盐水环境中 

 
表 1  南极冰下水生态系统的微生物多样性 
Table 1  Microbial diversity in Antarctic subglacial aquatic ecosystems 

Subglacial 

lakes 
Bacteria Archaea Eukarya References

Glacial ice, 

Lake Vostok 

Cyanobacteria   [67] 

Basal ice, 

Lake Vostok 

Proteobacteria, Bacteroidetes, 

Actinobacteria, Firmicutes 

 Alveolata, Animalia, Archaeplastida, 

Excavata, Fungi, Haptophyta 

Accretion ice, 

Lake Vostok 

Proteobacteria, Firmicutes, 

Actinobacteria, Bacteroidetes, 

Cyanobacteria 

Halorubrum 

trapanicum, 

Halobacterium 

salinarum 

Archaeplastida, Fungi 

Lake Whillans Proteobacteria, Actinobacteria, 

Bacteroidetes, Firmicutes, Chloroflexi, 

Lentisphaerae, Planctomycetes, 

Verrucomicrobia 

Thaumarchaeota, 

Euryarchaeota 

 [11,64] 

Lake Bonney Alpha, Beta, Gamma, 

Deltaproteobacteria, Actinobacteria, 

Bacteroidetes, Chloroflexi, Firmicutes, 

Planctomycetales, Verrucomicrobia 

 Cercozoa, Cryptophyta, 

Chlorophyta, Choanozoa, Dinozoa, 

Fungi, Haptophyta, Ochrophyta, 

Pirsoniomycota, Telonema 

[43,70] 

Lake Fryxell Alpha, Beta, Gamma, 

Deltaproteobacteria, Actinobacteria, 

Bacteroidetes, Chloroflexi, Firmicutes, 

Hyd24-12, OP9, Planctomycetales, 

Verrucomicrobia 

 Cercozoa, Cryptophyta, 

Chlorophyta, Choanozoa, Dinozoa, 

Fungi, Ochrophyta 

[43] 
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常见的物种，具有参与还原性乙酰辅酶 A 代谢

途径的潜在能力[67]。此外，在 Vostok 湖样品中

发现了许多与已报道的固氮细菌相似的序列，

包 括 Azospirillum 、 Azotobacter 、 Bacillus 、

Burkholderia、Cyanobacteria、Frankia、Klebsiella、

Rhizobium 、 Rhodobacter 、 Rhodopseudomonas

和 Sinorhizobium 等 类 群 ； 属 于 硝 化 细 菌

Methylococcus 、 Nitrobacter 、 Nitrococcus 、

Nitrosococcus 和 Nitrosomonas 的序列；以及与

在氮循环中具有重要作用的 Alkaligenes 、

Clostridium、Micrococcus、Paracoccus、Proteus、

Pseudomonas、Streptomyces 和 Thiobacter 相似

的序列[27]。尽管在 Vostok 的冰盖中发现了丰富

的细菌资源，但由于机械钻探所用的煤油钻井液

会造成化学和微生物污染，目前通过 16S rRNA

基因高通量测序分析在 Vostok 湖水冰芯样品中

只发现了 1 株确定无污染的细菌 w123-10，与已

知分类单元序列相似性低于 86%[62]，冰下湖中仍

有大量未知微生物值得探索。此外，通过富集

培养等方法在 Vostok 冰下湖样品中分离得到了

部 分 细 菌 ， 包 括 属 于 Brachybacterium sp. 

(Actinobacteria)、Methylobacterium sp. (Proteobacteria)、

Paenibacillus sp. (Firmicutes)、Sphingomonas sp. 

(Proteobacteria)的菌株，在系统发育上与海洋、

冰川和高纬度湖泊等环境中的菌株相似[68–69]。

冰下环境中的微生物群落通常与其冰下的地球

化学环境相匹配，且常与在其他寒冷环境中发

现的微生物有较近的系统发育关系[61] (图 2)。 

Whillans 冰下湖的湖水和沉积物样品的微

生物分析揭示了一个由多种细菌和古菌组成的

化学综合驱动的生态系统，其中的微生物群落

与已知使用氮、硫、铁和甲烷作为能源的物种

相似。微生物在低温下代谢缓慢，化能自养活

性大于化能异养活性，检测到包括 Thiobacillus、

Sideroxydans 和 Methylobacter 的化能自养微生

物类群的存在[10]。氨氧化和亚硝酸盐氧化过程

在湖水中占主导地位，主导许多冰下淡水系统

的 Betaproteobacteria 在 Whillans 冰下湖中广泛存

在，在湖水和沉积物样品中分别具有超过 38%和

59%的序列[7,14]；其中湖水和表层沉积物中最丰富

的细菌种类与 Betaproteobacteria 的亚硝酸盐氧

化菌 Candidatus Nitrotoga arctica 密切相关[71]；

而古菌中最丰富的类群分布于 Thaumarchaeota，

该门中已培养的古菌均为化能自养的氨氧化微

生物[72]。此外，硫氧化微生物可能为 Whinllans

湖的生物化学合成提供了重要能量来源[73]，通过

定量 PCR 检测到含有硫氧化相关基因 aprA 的原

核生物是群落的重要组成部分；且在表层沉积物

中发现的约 80%的 aprA 序列与 Sideroxydans 属

的物种相关，目前唯一获得的 Sideroxydans 的

培养物是专性化能自养的铁和硫氧化微生   

物[74]。前人研究表明，Whillans 湖微生物群落

具有硫酸盐还原的潜力，测量到微生物介导的

低硫酸盐还原速率为 1.4 pmol/(cm3·d)且获得与

Desulfobacteraceae 和 Desulfotomaculum 相关的

APS 还原酶和 DSR 基因相关的序列[73]。 

2.2  冰封湖微生物多样性 
常年冰封湖泊的水柱和底栖地带存在一系

列好氧和厌氧的微生物群落[75–80]。每个湖泊具

有不同的微生物群落(包括细菌、微藻、鞭毛原

生动物和纤毛原生动物)，且根据光照和营养有

效性在水体中呈垂直分层特征[81]。冰封湖生态

系统中的微生物以细菌为主，占浮游生物总生

物量的 30%–60%[82]。南极麦克默多干谷的冰封

湖中微生物群落的分布受到湖泊、盐度和深度等

因素的影响。Bonney 湖东西两侧(east lobe，ELB；

west lobe，WLB)的湖水由于在 13 m 深处有物

理隔离，具有不同的地球化学和生物地球化学

特征。Bacteroidetes 和 Actinobacteria 在麦克

默多干谷的 Bonney、Fryxell、Hoare 和 Miers 
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图 2  南极冰下、冰封湖泊可培养细菌基于 16S rRNA 基因序列的邻接系统发育分析 
Figure 2  Neighbour-joining phylogenetic tree based on almost complete 16S rRNA gene sequences 
showing the position of culturable bacteria of subglacial and ice-covered lakes in Antarctic and their related 
species. Accession numbers of the sequences are given in parentheses. The numbers at branch nodes indicate 
bootstrap percentages derived from 1 000 replications (only values above 50% are shown). Aquifex 
pyrophilus (M83548) was used as outgroup. Bar: 0.05, substitution per nucleotide position. 
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湖泊中都很丰富，而 Proteobacteria 是第二丰富

的类群，其中大部分是 Betaproteobacteria。高盐

的 ELB 和 WLB 具有相似的菌群组成，而盐度相

对较低的 Fryxell 湖和 Hoare、Miers 淡水湖中具

有更多的共有菌群[44]。使用 18S rRNA 基因高通

量测序对 Bonney 湖和 Fryxell 湖进行研究后发

现 2 个湖泊的真核生物群落主要由 Chlorophyta、

Cryptophyta、Haptophyta 和 Ochrophyta 构成[43]。

前人研究表明，Bonny 和 Fryxell 湖泊上层混合

层和下层黑暗缺氧层之间的细菌群落构成具有

明显差异，在 WLB 中，Actinobacteria 在上层

中较为丰富，而在下层被 Gammaproteobacteria

取代，且下层中 Firmicutes 的丰度较高；而在

Fryxell 湖中，上层由 Bacteroidetes (32%±8%)和

Actinobacteria (42%±8%)主导，而在下层其丰度

分别下降了 10%和 6%[43]。细菌和真核生物的

群落结构受到不同生物地球化学参数的影响，

CCA (canonical correspondence analysis)分析

表明 Bonney 湖上层细菌和真核生物的群落分

布与温度、PAR、溶解氧等呈现正相关关系，

真核生物还受到硝酸盐浓度的影响；下层则与

电导率、DIC 和 N/P 比值相关，其中细菌还与

NH4
+浓度相关。Fryxell 湖细菌群落的分布与浮

游植物生物量相关，真核生物群落的分布则与

浮游植物生物量和溶解性活性磷相关 [43]。在

Bonney 湖中，微生物群落主要由 Bacteroidetes

和 Actinobacteria 构成，但在高盐度的湖底部  

(30 m 深处) Gammaproteobacteria 和 Firmicutes

的丰度明显增加[44]，主要为 Alteromonadaceae、

Marinobacter 和 Acidaminobacteraceae 类群，这

些类群已被证实可在其他高盐度的水环境中大

量存在[83–85]。而在 Fryxell 湖中，Betaproteobacteria

和 Planctomycetes 的丰度随着湖水深度的增加

而减少；在 9 m 的化变层处 Bacteroidetes 是优

势门。此外，Fryxell 的深层水体含有大量的生

物甲烷和硫化合物(如硫化氢和亚硫酸盐)；且

属于 Deltaproteobacteria 的 Desulfobulbaceae、

Geobacteraceae 和 Syntrophaceae 类群大量存在。

Desulfobulbaceae 在其他缺氧环境中广泛存在

且参与甲烷或其他简单有机碳分子的氧化过

程[86–87]，其成员也是典型的硫酸盐还原菌，可

能在 Fryxell 深层水体的硫循环中发挥作用。 

2.3  冰架水体及其他冰下环境微生物多

样性 
对冰架水体生境及其支持的生命的了解多

集中于从冰架钻孔中观察到的地质和冰川学研

究，关于微生物多样性的研究较少。冰架下的

生物群落组合类似于贫瘠的深海群落，目前利

用 CTD 和 ROV 等设备观察到了冰架下鱼类、

片脚类和等足类等动物以及大型底栖生物包括

固着生物群落等。由于在冰架下不能进行光合作

用，因此底栖生物群落必须依靠开阔水域的平流

输送或冰架下的化学合成来获取食物[88]。冰层

滑入水中时从冰架底部落下的碎片可能会给微

生物提供食物。由于缺乏阳光和光合作用，微生

物会以不同寻常的方式从碎片中获取能量[89]。 

化能自养群落(主要由 Proteobacteria 组成)

主导着基底冰、冰下水体等冰下生境，也是冰

下沉积物和冰下流出物等冰下环境中的优势

类群。通过对 Kamb 冰下沉积物岩芯进行富集

培养与变性凝胶梯度电泳 (denatured gradient 

gel electrophoresis， DGGE)分 析 后 发 现 ，

Betaproteobacteria、Alphaproteobacteria和Actinobacteria

属于优势类群，与 Comamonas、Gallionella 和

Thiobacillus 相关的序列和分离得到的菌株与高

山和北极的冰下系统的优势类群具有密切的相

关性[59]。使用 16S rRNA 基因克隆文库方法对

冰下水体流出物进行研究，发现 Blood Falls 中

最丰富(46%)的序列与隶属于 Proteobacteria 的

嗜冷海洋自养硫氧化菌 Thiomicrospira arctic 高



 

 

 

2174 Zhao Zhuoli et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2022, 62(6) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

度相似，其他成员属于 Betaproteobacteria、

Deltaproteobacteria 、 Gammaproteobacteria 和

Bacteroidetes，74%的克隆和来自海洋生态系统

的纯培养菌株的 16S rRNA 基因序列具有较高

的同源性[61]。 

在冰下沉积物和冰下水体流出物等冰下环

境中，已报道了与已知的化能自养微生物菌株

相似的基因序列。在 Kamb 冰下沉积物中发现

了 Comamonas sp.、Gallionella sp.和 Thiobacillus 

sp.等化能自养硫、铁氧化的微生物组合[59]。而

Blood Falls 中有大量基因序列与化能自养硫氧化

的基因序列具有相关性，且部分克隆序列与能够

利用铁和硫化合物进行代谢的微生物种属如

Thiomicrospira、Desulfocapsa 和 Geopsychrobacter

密切相关[61,90]。微生物多样性与环境中检测到

的高铁和硫酸盐浓度具有一致性，这可能是由

于冰下盐水与下面富含铁的基岩的相互作用导

致的[61]。 

3  南极冰下微生物适极机理 

南极冰下水生态系统拥有极端特殊的环境

条件，使得绝大部分冰下水生态系统只适合微

生物生存 [5]。适应寒冷的微生物在南极冰下水

环境中保持着关键的生态功能，在阳光穿透冰

层的地方，光能自养是复杂食物网的基础，而

在黑暗的冰下栖息地，化能自养过程占据主导。 

南极冰下微生物系统中的适冷和嗜冷微生

物产生与细胞代谢过程有关的一系列变化来适

应环境并抵御低温带来的侵害。温度是控制生

命进化的关键因素。低温会影响微生物细胞各

个组分的稳定性，且可以通过改变分子构件的

功能来减慢细胞的反应速度，造成细胞酶活性

降低、细胞膜流动性降低、细胞溶质运输受损

和蛋白质变性等[1,14]。低温引起冷冻的过程中，

生长的冰晶会刺穿细胞并破坏细胞膜，对生命

的生存构成威胁[14]。 

南极冰下微生物具有在冰点以下仍能保留

足够物理韧性的脂质和酶，以支持细胞膜稳态

和生化催化作用[91]。研究显示南极真菌通过改

变细胞膜的脂肪酸组成以及细胞质内积累海藻

糖等有效低温防护剂来抵御低温条件[92]。南极

冰下微生物通过产生在低温下有较高催化活性

的低温酶，在寒冷条件下催化体内的生化反应

保证生命活动的进行[93]。南极环境中适冷和嗜

冷微生物产生的低温酶如低温木聚糖酶、低温

蛋白酶和低温脂肪酶等在食品、制药、洗涤和

能源等在低温条件下要求高酶活性的工业中具

有重要的潜在利用价值[94–96]。 

微生物催化剂在各种稳健的加工条件下具

有耐受性，因此在工业应用中的使用需求日益

增加。当今工业过程中使用的大多数酶都来自

于中温菌。目前使用的中温酶在极端温度、pH

和离子浓度下的稳定性受到限制会增加加工成

本，而削减成本的关键在于降低工业过程中的

加热和冷却步骤，提高酶促反应产品的回收率。

因此，嗜冷微生物产生的嗜冷酶具有巨大的应

用价值[97]。近年在南极环境样品如沉积物(南极

普里兹湾及邻近海域、南极罗斯海)、土壤(南极

乔治王岛、南极东翁古尔岛)、水体(南极乔治王

岛)和沉积岩(南极南赫里蒂奇岭联合冰川)中分

离得到了可产生蛋白酶、淀粉酶、脂肪酶、几

丁质酶、木聚糖酶、纤维素酶、果胶酶、酯酶、

明胶酶和碱性磷酸酶等低温酶的多种细菌和真

菌[98–104]。例如，通过对南极乔治王岛的 34 个

土壤和 14 个水体样品进行酵母培养后获得许

多菌株具有酯酶和脂肪酶活性，与前人在南极

洲发现的嗜冷酵母 Pseudozyma antarctica、

Leucosporidium antarcticum 及 Cryptococcus、

Rhodotorula 的成员相似[105–108]。南极具有胞外

酶活性的微生物具有潜在的工业用途，如食品
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加工、发酵和制药工业中的淀粉酶；纺织品、

生物燃料加工和果汁澄清中的纤维素酶和果胶

酶；农用食品工业中的酯酶；洗涤剂配方和环

境生物修复中的脂肪酶和蛋白酶；甲壳素废物

生物防治中应用的几丁质酶以及在生物燃料和

溶剂工业中用作水解剂的木聚糖酶[109–111]。 

冰下微生物通过表达特定的化合物如冰结

合蛋白或抗冻蛋白和基于碳水化合物的细胞外

聚合物(extracellular polymeric substance，EPS)

作为冷冻和渗透保护剂[14]。前者可以阻止细胞内

冰晶的形成，防止其破坏细胞膜。例如，南极细

菌产生具有抑制冰晶形成作用的蛋白质(抗冻蛋

白，AFPs)，防止冷冻时冰重结晶对细胞的损害，

在冰封的南极湖泊中为细菌提供防冻保护[112–113]。

此外，南极冰下微生物在低温胁迫下诱导表达

冷休克蛋白(Csps)和冷适应蛋白(Caps)，调节低

温休克反应，协助 RNA 转录和 DNA 复制的进

行[114]。EPS 可以作为防冻剂和抵抗高盐浓度的

缓冲剂，有助于微生物在寒冷环境中的生存。

具有冰活性的蛋白可能被嵌入某些微生物的

EPS 中，从而增加其对冰的亲和力[115]。 

水平基因转移是由病毒、质粒和其他元素介

导基因在相关和不相关生物之间的转移，研究表

明水平基因转移在低温生境中普遍存在，大大增

强了微生物适应进化的潜力[42]。病毒介导的水平

基因转移，有助于嗜冷微生物对冰下环境的基因

组适应[116]；细菌的水平基因转移存在于目甚至

域水平的物种之间，而在属之间具有高水平的交

换[117–119]。水平基因转移可能是导致南极地区微

生物物种多样性高于预期的原因之一[120]。 

4  南极冰下微生物参与地球化学元

素循环 

微生物代谢参与了地球上所有生源元素

(如：碳、氮和硫等)的生物地球化学循环。通过

光合作用利用的太阳辐射是地球上大多数生物

直接或间接的主要能量来源，但由于缺乏光照，

冰下微生物必须使用化学物质为生物过程提供

能量。冰下湖泊微生物异养活性可能由冰川融

化输入的低有机碳或冰盖下残留的海洋沉积物

中储存的有机物维持[4,121]，微生物的化能自养

也被证实是冰下湖泊微生物重要的能量代谢途

径[10]。互养共生是极端环境条件下微生物群落

中常见的种间代谢关系，各种微生物通过这种

代谢关系相互协同地逐步催化多种地球化学反

应，共同应对极端环境条件[122–123]。原核微生物

与真核生物在生态系统中相互作用紧密联系，以

互养共生的形式建立一个相互交织的代谢网络，

由此有效地将碳、氮和硫循环耦合在一起[124]。 

4.1  碳循环 
南极是地球重要的有机物和生物重要营养

素的储库，可以向海洋环境输送营养物质[121,125]。

据估计，南极冰盖下方的沉积盆地储存了    

21 000 Pg (1 Pg=1015 g)的有机碳，这使得南极

冰下环境成为全球碳储量与碳循环的重要组成

部分[4,35,126]。例如，麦克默多干谷的湖泊缺乏

陆地有机碳的输入，湖泊中的溶解性有机碳含

量远大于邻近的地表水，其湖泊的相似化学特

征表明碳来源于微生物[127–128]。冰下微生物可

以通过产甲烷和碳固定等途径参与碳元素的地

球化学循环(图 3)。在麦克默多干谷的 Fryxell 湖、

东南极的 Untersee 湖及 Vestfold hills 的 Ace 湖等

冰下水生态系统中已经观察到甲烷的产生[129–131]。

此外，利用克隆文库测序和定量 PCR 技术对

cbbM 基因进行分析发现化能自养微生物在

Bonney 湖生态系统产生新碳方面发挥了关键

作用[81]。冰下水生态系统支持大量的产甲烷活

动，从而对全球甲烷产生做出了重大贡献。通

过微生物培养和 mcrA 基因文库调查发现，东南 
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图 3  南极冰下水生态系统微生物参与碳(A)、氮循环(B)示意图 
Figure 3  Sketch map of microorganisms participating in carbon (A) and nitrogen (B) cycles in Antarctic 
subglacial ecosystems. 

 
极冰盖边缘 Larsemann 山冰下沉积物中嗜冷氢

营养型产甲烷是潜在的主要产甲烷途径，

Methanomicrobiales 、 Methanosarcinales 和

Methanobacteriales 是产甲烷的主要微生物类

群，温度和底物对冰下沉积物甲烷生成存在影

响 [132] 。在 Vostok 湖的积冰样品中发现与

Methylophilus、Methylobacillus 和 Methylobacterium

等能够以 C-1 化合物(如甲烷和甲醇)为能源

生长的微生物密切相关的类群 [28,68]，宏基因

组数据显示细菌 (Chlorobi、Cyanobacteria 和

Proteobacteria)和古菌(Halorubrum trapanicum、

Halobacterium salinarum R1 和 Halobacterium 

salinarum NRC-1)类群具有参与还原戊糖磷酸

循环、还原性三羧酸循环、3-羟基丙酸循环、

C-1 等代谢途径的潜在能力[67]。Methylobacter

是 Whillans 湖的优势类群，该类群与甲烷氧化

有关[11–12]；Polarononas 也普遍存在于湖泊中，该

类群被证明可以降解多种碳化合物，同时是许多

冰冻圈和高纬度生境中的常见类群 [59,133–135]。  

已从冰下环境中发现了编码卡尔文循环中的关

键羧化酶的 RuBisCO 功能基因，分析表明

Whillans 湖沉积物中含有碳固定途径关键步骤

的功能基因 cbbM、nifJ 与 acc，至少有卡尔文

循环、还原性三羧酸循环、3-羟基丙酸循环这  

3 种固碳途径可能在其中起作用[7]。其中，cbbM

序列的 OTUs 与 Betaproteobacteria 的硫氧化微

生物相关，nifJ 序列聚集成的 OTUs 在氨基酸水

平上与其最接近的已培养物种仅有 62%–70%

的同源性，并且与 Chloroflexi、OP9 和 Chlorobi

序列高度相似，acc 序列则与 Actinobacteria

和 Chloroflexi 成员的序列相似。在 Bonney 湖

西侧的化变层中，发现了与化能自养微生物

Proteobacteria 相关的 rbcL 基因 [136]；而唐阳  

等[137]通过 rbcL 固碳基因研究发现第三极青藏

高原湖泊的固碳微生物主要为 Proteobacteria、

Cyanobacteria和Chlorophyta，其中Proteobacteria

为优势固碳微生物。这表明在南极和青藏高

原的湖泊中，Proteobacteria 广泛参与了固碳

作用。此外，Wang 等 [138]通过 cbbL 和 cbbM

基因研究发现，青藏高原湖泊的固碳微生物

为 Alphaproteobacteria、Betaproteobacteria、

Gammaproteobacteria 和 Cyanobacteria，其中
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Ⅱ型 RuBisCO 功能基因 cbbM 序列与硫氧化细菌

(sulfur oxidizing bacteria，SOB) Hydrogenovibrio

和 Thiobacillus 具 有 较 高 的 相 似 性 。Ⅱ型

RuBisCO 通过直接参与 Cakvin-Benaon-Basham 

(CBB)循环在自养生物体中固定 CO2，该基因更

适应低 O2 和高 CO2 的环境[139]。而 Bonney 湖的

cbbM 基因序列与 Thiobacillus、Endosybiont、

Rhodopseudomonas和Thiomicrospira类群具有较

高的相似性；Whillans 湖的 cbbM 基因序列则与

Betaproteobacteria 的硫氧化菌群 Sulfuricella 密切

相关。Thiobacillus 是化能自养菌群，通过氧化铁

和硫获得固定 CO2 的能量。从 Fryxell 湖中分离

得到一株耐冷菌株(与 Thiobacillus thioparus 相

似)则可以利单质硫或 H2S 作为电子供体 [140]。

南极冰下湖泊与青藏高原湖泊的 cbbM 基因构

成均由 Proteobacteria 主导，但其中的化能自养

菌群组成也有不同之处，可能与湖泊的地球化

学性质有关，有待进一步深入研究。 

4.2  氮循环 

光照和温度等物理因素是许多南极冰下水

生态系统生产的重要制约因素，研究表明营养

限制也是大多数南极湖泊系统的一个主要特

征。湖泊的化学分层与生物活性化合物有关，

这些化合物是由一系列具有深度优势的生物地

球化学循环分层产生的。冰下微生物可能参与

了氮循环中的固氮、硝化、反硝化、硝酸盐还

原与同化、有机质分解和厌氧氨氧化等过程。

麦克默多干谷的许多湖泊都含有高浓度的

N2O，研究表明 N2O 是通过硝化和氨氧化产生

的。在 Vanda 湖的好氧水到缺氧水转换的氧跃

层中，分隔了一系列与氮循环相关的微生物。

硝化细菌利用深层缺氧水体中扩散出来的铵和

在湖泊分层结构中积累的中间产物氧化亚氮产

生硝酸盐[141]。宏基因组测序表明，Fryxell 湖的 

固氮作用受到 O2 浓度的限制，氧跃层上方的硝

酸盐和铵浓度低，限制了浮游微生物群落的固

氮作用。生长在氧跃层以下的微生物群落通过

nifH 基因进行固氮作用[47]。此外，Suess 冰川向

Taylor 谷推进期间隔开形成了 Popplewell 湖和

Chad 湖，湖泊藻类物质冻结在冰川基底冰中形

成古老的藻类有机质层，稳定同位素分析表明微

生物主导了厌氧条件下的古有机物质分解，参与

了冰下氮循环[142]。Whillans 冰下湖中存在高丰

度的 16S rRNA 基因序列与已知氨氧化和亚硝

酸盐氧化的分类单元 Nitrosospira multiformis、

Candidatus Jettenia asiatica 和 Candidatus Brocadia 

fulgida 有关，表明硝化作用可能是该湖中微生

物群落的重要代谢功能；此外，16S rRNA 基因

功能预测表明在该湖中可能存在反硝化和厌氧

氨氧化代谢过程[11] (图 3)。Whillans 湖泊水柱和

沉积物中的氨氧化古菌 (ammonia oxidizing 

archaea，AOA)和氨氧化细菌(ammonia oxidizing 

bacteria，AOB)的丰度不同，通过 amoA 基因

(ammomia monooxygenase subunit A，氨单加氧

酶基因)分析发现，水体中 AOA 含量高于 AOB，

而在沉积物中，AOA 的丰度随着深度的增加迅

速减少，AOB 的丰度变化则相反；沉积物中丰度

最高的的氨氧化细菌与 Nitrosospira multiformis

密切相关[11]。青藏高原湖泊水体和沉积物中的

amoA 基因与 Nitrosopumilus 和 Nitrososphaera

密切相关 [143–145]。在有氧湖水中，氨氧化古菌

(AOA)比氨氧化细菌(AOB)更为丰富，而在缺氧

沉积物中则相反，这与 Whillans 湖中的分布趋

势一致。由于其氨单加氧酶对底物的亲和力更

高，AOA 在低铵浓度(<1 µmol/L)的环境中比

AOB 更具竞争力[146]。南极湖泊和青藏高原湖

泊氨氧化古菌和氨氧化细菌的丰度在不同生态

位中的变化相似，可能是对环境中铵浓度的响

应。氨氧化群落的成员组成有所差异，不同的

类群在氮循环中扮演的角色仍需进一步探索。 
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4.3  其他元素循环 
在冰下湖泊和冰川下系统中，常发现与参

与硫铁循环相关的细菌相似的微生物。例如，

在南极冰下环境中检测到铁和硫化物氧化的

自养细菌 Sideroxydans lithotrophicus 的化能

营养活性，该细菌序列在 Whillans 冰下湖中

也丰富存在；在北极和南极的冰下环境中都发

现了与硫氧化密切相关的 Thiobacillus sp.和

Thiomicrospira sp.[61,147]。通过原位伏安法、分

光光度法和铁同位素分析得到的结果以及化学

反硝化作用主导的铁氧化证据发现，非生物和

生物的氧化还原反应正在推动 Vida 湖盐水的铁

循环[148]。此外，通过检测参与硫氧化、硫还原

的关键基因(APS、DSR 和 rDSR)探索 Whillans

湖沉积物中微生物介导的硫转化过程发现，与

硫氧化相关的 APS 基因在沉积物中广泛存在，大

多数(74%) APS 还原酶序列与已知的硫氧化菌(如

Sideroxydans sp.和 Thiobacillus sp.)的 APS 序列具

有同源性[73]；Whillans 湖沉积物中的硫酸盐还原

群落与 Desulfotomaculum、Carboxydothermus、

Desulfovibrionales 和 Desulfobacterales 等已知

的硫酸盐还原菌群密切相关；Whillans 湖沉积

物中参与硫化合物氧化的群落与能够氧化硫化

氢的无氧光合细菌 Thiorhodococcus drewsii 和

Marichromatium purpuratum 密切相关。青藏

高原湖泊的硫酸盐还原菌 (sulfate-reducing 

bacteria ， SRB) 归 属 于 Desulfobacteraceae 、

Desulfobulbaceae 和 Peptococaceae 这 3 个科[149]，

其中 Desulfobacteraceae 和 Desulfobulbaceae 是

Desulfobacterales 的成员，与 Whillans 湖泊中

的 SRB 构成具有相似性。基于 soxB 基因的系

统发育分析表明，青藏高原湖泊的硫氧化菌

(sulfur-oxidizing bacteria)以 Alphaproteobacteria

和 Betaproteobacteria 为 主 ， 还 有 少 量 的

Gammaproteobacteria 成员[150]。主导类群的分布

与 湖 泊 的 盐 度 相 关 ， 低 盐 度 湖 泊 中

Betaproteobacteria 的 soxB 基因序列占优势，高

盐度湖泊中 Alphaproteobacteria 的 soxB 基因序

列占优势[150]。而 Whillans 湖泊与青藏高原盐湖

的 SOB 群落均由 Proteobacteria 组成，SRB 群落

则以 Desulfobacterales 为主，同时其分布受不同

环境因子(深度、盐度等)的影响。 

在 Blood Falls 中，与 Geopsychrobacter 

electrodiphilus 和 Desulfocapsa sulfoexigens 相似

的序列丰富[61]，这些细菌使用多种代谢模式将

Fe( )Ⅲ 还原为可溶性 Fe( )Ⅱ 。Blood Falls 盐水中

释放出大量具有非零同位素特征(δ56Fe=−2.60%)

的 Fe( )Ⅱ  (3.3 mmol/L)，表明铁是通过细菌还

原过程所致[90]。除了大气沉积和融化的冰山和

海冰外，沿着海岸边缘类似于 Blood Falls 这样

的冰下系统中释放的大量且集中的铁也是南大

洋铁元素的一个来源[151]。研究表明冰下铁通量与

风驱动的铁通量相当(0.06–0.17 Tg Fe/year)[152]。

从南极冰下环境中流出的生物可用铁可能有助

于维持铁含量有限的南部海洋的初级生产力[152]。

此外，硫酸盐、水、碳酸盐和亚铁的同位素测

量和腺苷 5′-磷酸硫酸盐还原酶的功能基因分

析表明，Blood Falls 中的微生物群落促进了硫

循环[90]。 

5  总结和展望 

微生物是南极冰下水生态系统构成的主体

及冰下水生态系统功能的主要维持者。南极冰

下微生物群落受到其定殖环境的温度、光照和

氧气浓度等条件的影响，它们产生了独特的适

应机制。冰下微生物在驱动碳、氮、铁和硫等

元素的地球化学循环过程中扮演了重要角色。

南极作为地球早期及地外天体的类比环境，探

索其中的微生物构成与功能对揭示地球早期生

命与地外生命探索具有重要的指示意义。冰下
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水生态系统研究是当前极地研究的重点方向之

一，随着钻探技术和分子生物学技术的进步，

仍有许多有研究价值的技术难题与科学问题值

得进一步研究和突破，例如： 

(1) 钻探取样技术方面需要突破。传统机械

钻的有机钻井液会对样品造成化学和微生物污

染，后续改进的清洁热水钻获得了第一个冰下

湖清洁样品，但其在冰架上作业时的钻井水源

仍存在潜在的微生物污染的风险[66]。热水钻探

取样技术有待改进与提高或需要研发新的钻探

技术手段，以规避对南极环境及冰下样品的化

学和微生物污染问题。 

(2) 培养技术方法有待突破。传统的微生物

培养是研究极端环境微生物多样性和群落结构

的有效手段，目前南极冰下微生物已获得的菌

群种类较少，有待探索科学高效的分离方案，

如根据已有的地球化学数据，设计适用于取样

生境的分离培养基，或通过高通量测序及共现

网络分析等技术手段预测微生物的互作模式，

从而实现冰下微生物的定向分离，以期获得更

多的、独特的冰下微生物菌株资源。 

(3) 研究技术手段有待突破。原来的分子手

段如 16S rRNA 基因高通量测序和宏基因组测

序等对样品 DNA 的浓度和质量要求较高，但许

多冰下生境中微生物细胞数量较少，在高质量

的 DNA 提取上具有技术局限性。随着现有测序

技术的改进和新的测序技术如单细胞测序的广

泛应用，使得对冰下微生物组成和功能代谢的

进一步探索成为可能。 

(4) 微生物参与元素循环的相关代谢途径

有待明晰。微生物参与元素地球化学循环具有

重要意义，目前的研究大多集中在证明微生物

参与元素循环而没有阐明系统的微生物代谢途

径。随着宏基因组、宏转录组和宏蛋白组等技

术手段的不断发展，冰下系统中的微生物代谢

途径有望获得解决。 

(5) 微生物间的相互作用有待探索和深入。

病毒在以截断食物网为特征的南极冰下水体生

态系统中的作用可能很大[153]。研究表明，在低温

且寡营养的冰下微生物系统中，病毒和细菌相互

作用可以维持和促进生境中微生物的多样性[120]。

冰下微生物系统中细菌、古菌、真核生物、病

毒等群落之间的相互作用的相关研究较少，有

待进一步的深入。 

(6) 冰岩界面的微生物群落及功能有待探

索和挖掘。南极冰川与覆盖的岩石之间的界面

是一个微生物活动的热点，是良好的地外天体

如火星的类比环境。目前关于冰-岩石界面微生

物的研究尚属空白，有待突破。 

(7) 南极湖泊与第三极青藏高原湖泊微生

物群落构成与其参与元素循环的对比研究。青藏

高原是世界海拔最高的高原，被称为地球第三

极，分布着几千个具有显著盐度差异的湖泊。南

极与青藏高原湖泊微生物的组成差异及其参与

碳、氮、硫等元素循环的差异值得进一步探索。 
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