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摘   要：天体生物学作为与深空探测相结合的交叉学科，旨在从地球极端环境类比、古代生命载

体信息发掘和模拟等方面揭示地外行星体是否适合生命生存和繁衍，其中适宜的环境条件是评价

所有天体是否宜居的重要条件。近年来在月球和火星等行星表面发现了大量由火山熔岩流形成的

熔岩管道，这些巨型管状地下空间具有稳定的温度和防辐射等环境条件，为生物在地外星体上的

生存提供了潜在的庇护场所。基于地球熔岩管道的天体生物学的类比研究可以为探索地外生命痕

迹提供重要线索，本文综述了现阶段地球熔岩管道内微生物的研究进展、微生物痕量气体代谢在

天体生物学研究中的潜力及天体生物学的研究进展，旨在为后续开展地球及地外熔岩管道的天体

生物学研究提供思路。 
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Abstract: As an interdisciplinary subject combined with deep space exploration, astrobiology studies the 
habitability of extraterrestrial planets by the analogical study of the extreme environments on Earth, the 
exploration of carrier information of ancient life, and simulation. Notably, suitable environmental conditions 
are crucial for evaluating the habitability of planets. Recently, a large number of lava landforms suspected of 
lava tubes have been found on the Moon and planets such as Mars. These giant tube-shaped underground 
spaces may provide shelters for life to survive in consideration of the relative stable temperature inside and 
the function of radiation protection. Therefore, the analogical studies based on lava tubes on Earth can 
provide fundamental clues for exploring the traces of extraterrestrial life. Here, we review the microbial 
studies about the lava tubes on Earth, the implications of microbial metabolism of trace gas for astrobiology, 
and the recent progress in astrobiology, aiming to provide ideas for astrobiological research on lava tubes on 
Earth and other planets. 
Keywords: astrobiology; lava tube; extremophiles; energy metabolism pattern; the Moon; Mars 
 
 

天体生物学是研究宇宙生命的学科，主要采

用原位探测技术、太阳系内和太阳系外行星的光

谱手段等对地外生命开展研究，以期寻找地外智

慧生物[1]。天体生物学作为与深空探测相辅相成

的交叉性学科[2]，其主要目标之一便是探究太阳

系的行星体，以确定它们是否适合地外生命的生

存 [3]。地球作为目前已知的唯一存在生命的星

球，是天体生物学研究的基石和起点。基于现阶

段人们对生命的认识，一般假设地外天体上可能

的生命也为碳基生命，研究不同环境碳基生命

的种类和适应能力是评价地外环境宜居性的前

提[4]。目前基于地球为研究场所的天体生物学的

研究分为三部分(图 1)[3]：(1) 研究地球极端环境

中生命存在形式及其特殊代谢方式、适应策略和

现代生物特征；(2) 通过研究地球上古老的岩石

及生物特征来探究灭绝的生命；(3) 将地球样本

暴露于模拟的星球环境，进而识别星球极端环境

条件如强辐射、极端的温差条件等对矿物、生物

和微生物等的潜在影响。与太阳系行星体昂贵的

太空任务相比，地球作为研究天体生物学的类似

场所具有得天独厚的优势[5]，在天体生物学的研

究中发挥着不可替代的作用。 

地球上数量最多的生命形式为微生物[10]，

而细菌又是微生物中的重要代表，贡献了地球上

3.5−5.5 百亿 t 的生物量[11]。微生物参与的物质

循环和能量代谢对已知的生物地球化学循环有

直接或间接的贡献[12]，但微生物的生存痕迹现

阶段仅被报道于地球，对于“地外星球上是否存 
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图 1  基于地球类比的天体生物学研究示意图(改编自文献[5-9]) 
Figure 1  Schematic diagram of researches involved in astrobiology based on the Earth (adapted from 
references [5-9]). 
 
在微生物”和“地外星球是否发现微生物的生存

痕迹 ”一直是国际热议话题 [13]。 1996 年 ,在
ALH84001 火星陨石中发现了类似于趋磁细菌

产生的磁小体，其成分为磁铁矿，磁铁矿的大

小、形态及排列方式上均与趋磁细菌体内的磁

小体链十分相似，曾被认为火星上存在生命的

证据[14-15]。随后利用磁学技术、莫斯科维茨测试

和铁磁共振等手段，测试了 ALH84001 陨石中的

数百万个磁铁矿晶体的组成及晶体学性质，结果

显示，虽然陨石内的磁铁矿异常纯净，并与陆相

磁小体化石相似，但全部晶体排列方式并非地球

磁小体化石特有的链状排列[16]，因此排除了火星

陨石磁铁矿的生物成因。然而，目前微生物成因

矿物的识别仍是识别地外生命存在的重要途径。 
液态水是所有地球生命所必须依赖的，因此

地外生命的探寻首先是确定这些星球是否存在

(过)液态水。通过卫星及遥感技术探测到多个地

外星球上存在(过)液体水、具有适宜微生物生存

的温和气候条件等特点，推断地外星球可能和早

期的地球一样适合生命的生存[17]。虽然世界各国

均致力于在地外星球含水的区域寻找地外星球

上生命的生存痕迹及潜在的生物标志物[2,18-20]，但

目前仍未在“地外星球是否存在生命痕迹”这一

领域获得突破性进展，学者认为该项目成功率最
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高的生命检测手段是采集火星样本后返回地球

进行检测[21]。由于受到探测仪器、地外星球表

面采样区的选择、基于地球已知生命的地外生命

探索的局限性，以及电离辐射等宇宙射线对生命

痕迹的破坏等因素的影响[17,21]，极大地限制了人

们对地外星球表面生命痕迹的探索及认识。 
在前期研究基础上，大量遥感探测数据显示

火星上存在与地球类似的熔岩管道[22]，并可见

大量“天窗”(起源于熔岩管道部分坍塌天花板上

的开口)[23]。火星表面恶劣的辐射环境，无法满

足生命的生存和保存，但火星的地下环境却可能

存在恒温、低辐射等环境条件，是维持生命的挥

发物(水等)滞留的庇护场所[24]，因此熔岩管道成

为最有可能保存火星微生物的场所之一。本文综

述了现阶段地球熔岩管道微生物、痕量气体在寡

营养和极端环境下的研究潜力及天体生物学研

究现状，旨在阐释地球熔岩管道的研究进展和天

体生物学研究领域的前景，以期为推进我国天体

生物学的发展及深空探测的国家战略需求献计

献策。 

1  地球熔岩管道内微生物多样

性研究  
熔岩管道形成于岩浆流动后冷却的过程。熔

岩溢出和流动时，熔岩流外表面迅速冷却，形成

硬化的壳层，内部岩浆得以保持高温继续流动，

随着剩余的熔岩流出管道，便留下一个空洞空间，

这是常见的熔岩管道形成机理[17,23]。熔岩管道数据

库(Lava Tube Database, https://rgcps.asu.edu/ltdb/)
包含来自 6 个大洲 34 个国家的熔岩管道信息，

全球已知最长的熔岩管道是夏威夷大岛基拉韦

厄的 Kazumura 洞穴，全长 59.3 km，其中基拉韦

厄火山的 2/3 被由管道注入的熔岩流覆盖。现阶段

火星上熔岩管道的年龄尚不清楚，但其可能发育

于地质年龄小的熔岩中。地球上已知的最古老的

熔岩管道为发育于 7百万年前的约旦AI-Shaam高

原熔岩管道[25]。在古老的地层中，熔岩管道坍

塌后被水流或者沉积物覆盖，从而形成蜿蜒的山

脊和通道。火星因其寒冷、干燥、风化率低和较

弱的构造活动等特点，会使熔岩管道保存更长的

时间[17]。目前已经在多个星球表面发现了熔岩

管状洞穴，而地球熔岩管道内的微生物研究已经

成为天体生物学和比较行星学的重要方向。 
地球熔岩管道微生物的研究早期主要集中

于夏威夷、亚速尔群岛和美国新墨西哥州的熔岩

洞穴内的微生物席[26-28]。地下生态系统中的微生

物通过聚集成生物膜来增加其在地下寡营养条

件下的生存能力[26,28-30]，尤其在熔岩洞穴中富含

黄色、白色、粉色和金色的微生物席[26-27,31]。通

过分子克隆手段及二代测序技术发现，不同熔岩

洞穴内细菌的群落组成不同。夏威夷熔岩洞穴主

要 以 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 和 变 形 菌 门

(Proteobacteria)为主[32]，而特塞拉岛熔岩洞穴内

细菌以酸杆菌门(Acidobacteria)为主[27]。通过与

外界土壤条件对比，发现熔岩洞穴内放线菌门和

硝化螺菌门(Nitrospirae)的相对丰度普遍高于土

壤环境[31]。熔岩管道中细菌的 α 多样性普遍低

于岩溶洞穴和土壤细菌的 α 多样性，这可能与基

岩类型及性质不同有关[33-36]。同时，矿物成分的

差异及外界环境条件的剧烈变化也使得熔岩管

道内微生物结构具有显著性差异[34]。全球洞穴

细菌群落分布的研究结果显示，外界温度和降雨

量在解释全球洞穴微生物多样性格局差异中发

挥着关键作用[37]，但以上结论的得出仅基于已

发表的洞穴外部环境参数而缺乏洞穴内部温度

的实测结果。基于洞穴内实测结果显示，洞穴内

部微生物分布主要与样品的 pH 和洞穴内部温度

等因素密切相关[35-36]，所以对于影响洞穴微生物

分布的关键因素至今仍未定论。此外，部分学者

认为若火星熔岩管道存在类似环境，微生物可能



 

 

 

1926 CHENG Xiaoyu et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2024, 64(6) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

会利用次生矿物的颗粒间和颗粒内空间作为微

环境来生长并进一步调节矿物沉淀[34,38]，而新生

成矿物与微生物间是否存在互利关系(如包裹微

生物表面以抵抗外界辐射等)至今仍未知。 
冰岛熔岩洞穴的低温更接近火星的环境条

件，该熔岩洞穴内细菌类群主要以放线菌门和变

形菌门占据主导地位[39-40]，它们在 5 °C 和−5 °C
下均能代谢种类多样的有机碳源[39]。放线菌和

变形菌也在岩溶洞穴中广泛分布[35,41-42]，有研究

显示变形菌门的微生物与洞穴碳循环(如 CO2 固

定和甲烷氧化)[43-45]和硫循环(如硫氧化)[46-49]存

在密切关联。关于熔岩管道微生物潜在的代谢

功能研究依然较为匮乏，虽然在熔岩管道中发

现了完整的氮代谢途径、多环芳烃降解和碳氢

化合物降解相关基因[50]，但并未在富含硫酸盐

矿物的熔岩洞穴内发现较高丰度的硫代谢相关

基因[38]。分子生物标志物的研究发现，细菌群

落是地球火山熔岩管道中生物标志物形成的重

要贡献者，其中脂类主要是由低分子量 n-烷烃、

α-烯烃和支链烯烃组成，说明微生物是熔岩管道

内沉积物中有机物的主要来源[34]。地球熔岩管

道作为模拟火星地下条件的重要场所，探究其内

微生物的群落结构特征、功能信息及控制其内微

生物多样性的因素将为后续探索地外生命提供

重要科学证据和技术支持。 

2  痕量气体对地球熔岩管道微

生物的潜在作用  
地球上某些微生物可以直接利用大气中的

痕量气体(如一氧化碳、氢气和甲烷等)获得能 
量[51]，如在洞穴中报道的一株来自分枝杆菌属

(Mycobacterium)的放线菌能够利用甲烷作为唯

一碳源进行能量代谢(图 2)[52]。“好奇号”火星探

测器检测到火星气体中二氧化碳(CO2)所占的比

例最高(约为 96.00%)，其次为占比约 1.93%的氩

气、1.90%的氮气、0.15%的氧气和低于 0.10%
的一氧化碳(CO)[53]。CO2 作为长期滞留大气可能

会导致温室效应加剧的气体之一，其在地球上的

“源”和“汇”研究一直都是关注热点[54]。地球岩溶

地区溶蚀作用产生的碳汇量约为 6.08×108 t-C/a，
占总遗失碳汇的 1/3[55]。洞穴作为来自不同过程

CO2 的实时储存库，地下 CO2 存储可能占大气

CO2 总含量的一半以上[56]。洞穴内黑暗和寡营养

的环境条件使得洞穴内微生物具有独特的碳源

获取(如 CO2 固定)途径[44,57-59]。其中岩溶洞穴内

参与 CO2 固定(卡尔文循环)的 1,5-二磷酸核酮糖

羧 化 酶 / 加 氧 酶 (ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase, RuBisCO)和氨透性酶蛋

白显著高于其他生境(图 2)，说明洞穴内微生物

是潜在的 CO2 固定活性单元[44]。 
除 CO2 外，地球大气中存在的微量气体如

氢气(H2)和 CO 等，它们能够作为微生物氧化的

底物，为微生物生长提供能量。研究证明，火星

上也存在微量的 H2 和 CO，它们可能为寻找火

星等地外生命的存在提供新的必需条件[60-61]。利

用 H2 和 CO 的无机营养型微生物主要利用两种

核心酶：氢化酶(hydrogenases)和一氧化碳脱氢

酶(carbon monoxide dehydrogenases)[51]。对于异

养微生物和化能自养微生物而言，大气 H2 可对

其生长起到辅助作用，如 H2 代谢生成的 ATP 可

用于将 CO2 固定为生物质，而有些化能自养型

微生物能够利用 CO 作为单一能源进行代谢(图
2)[60]。现有研究表明，生活在南极洲沙漠土壤中

的优势微生物群落能编码并表达利用大气中痕

量气体的氢化酶和一氧化碳脱氢酶，同时也能进

行 CO2 固定(图 2)[61]。以上结果说明，大气中的

痕量气体在一定程度上能够为微生物提供能源，

从而维持寡营养的极端条件下生态系统的运转。 
此外，微生物产甲烷被认为是火星生命的潜

在代谢途径[62-63]。1997 年首次在火星上发现可 
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图 2  微生物对大气痕量气体消耗研究进展及对天体生物学的启示示意图(改编自文献[52,61]) 
Figure 2  Schematic diagram of research progress on the microbial consumption of trace gases in the 
atmosphere and its implications for astrology (adapted from references [52,61]). 
 
能存在甲烷(CH4)[64]，进一步研究发现火星上

CH4 浓度存在季节性波动，但 CH4 浓度变化幅度

大于紫外线对地表有机物降解产甲烷的幅度，这

意味着火星大气中的甲烷可能与火星表面或地

下甲烷的局部释放密切相关[65]。与地球 CH4 的

生存时间相比，火星上的 CH4 光化学周期短，

为维持火星上 CH4 的现有浓度则需要极大的

CH4 通量补充；但非生物过程不易产生富含

CH4、CO2 且低 CO 含量的大气，因此有学者提

出在特定条件下甲烷是由生物产生，大气甲烷是

检测系外星球生命存在与否的关键因素[66]，但

对于火星上是否具备产甲烷微生物能够行使产

甲烷功能所需的底物及环境条件目前仍未知。 
CH4 作为重要的温室气体，在地质历史时期

与 CO2 共同补偿早期太阳的热量不足，维持类

星球温度，该过程可能有助于生命的形成，因此

CH4 也被认为是生命存在的标志气体[67-69]。地球

上 CH4 参与了许多重大的地质事件，如通过升

温间接导致了生物危机[70-71]。大气 CH4 浓度自工

业革命以来逐年递增，基于自上而下的大气反演

方 法 进 行 全 球 CH4 通 量 估 算 结 果 显 示 ，    
2008−2017 年全球 CH4总排放量约为 576 t-CH4/a，
CH4 总消耗量约为 556 t-CH4/a，地球系统中甲烷

源和汇的不平衡导致大气平均温度的逐年升高，

但模型中甲烷排放导致的温度上升幅度与现实

监测结果不匹配，使得研究热点多集中于探究地

球陆地生态系统中被忽略的甲烷汇[72-74]。 
地球上好氧甲烷氧化菌的甲烷氧化在两个

不同浓度下由两种不同的同工酶来完成[75-77]：含

有传统 pMMO1 的甲烷氧化菌类群偏好大于

0.43 mg/dm3 的 CH4 浓度，而当 CH4 浓度低于

0.07 mg/dm3 时，主要是含有 pMMO2 的甲烷氧

化菌类群发挥作用。作为黑暗、寡营养的代表研

究生境之一的洞穴近年来被确认为潜在的陆地甲

烷汇，其中微生物在痕量甲烷(0.001 4 mg/dm3)消
耗中发挥着至关重要的作用[78-82]。这类能够利用
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痕量甲烷作为碳源和能源的微生物被称为高亲

和性大气甲烷氧化菌 USC (upland soil cluster)类
群，该类群被广泛分布于碳酸盐洞穴和玄武岩洞

穴中，其与氮循环间的潜在耦联关系可能驱动了

洞穴内元素循环[43,83-87]。此外，基于土壤高亲和

性甲烷氧化菌的甲烷氧化动力学研究结果显示，

大气浓度的 CH4 并不足以维持这类微生物的生

长[88]，说明这类微生物拥有其他能量利用形式

以满足其在痕量 CH4 条件下的正常生长发育。

USCα 唯 一 的 纯 培 养 菌 株 甲 基 荚 膜 菌 属

(Methylocapsa gorgona) MG08 的完整基因组验

证了这一结果：该菌株不仅能够利用大气浓度的

CH4，而且能够利用痕量 H2 和 CO 作为能量[89]。

虽然目前仍缺乏对地球熔岩管道内微生物与痕

量气体间作用关系的研究，但是基于已有的地球

洞穴研究手段和技术方法有望突破地球熔岩管

道内微生物生态及潜在功能等方面的瓶颈。此

外，厘清已知的地球上熔岩管道内微生物与痕量

气体间的关联及相互作用关系，将有助于后续开

展地外生命的探索任务。 

3  天体生物学研究进展与展望 
如前文所述，天体生物学现阶段研究的开展

主要聚焦于 3 个方面(图 1)[3]。首先，在极端环

境生命挖掘方面通常从地球生命极限着手，即通

过研究地球上的极端条件下，如温度(低温和高

温)、pH 值(酸性或者碱性)、极度干燥、高盐度、

高压和寡营养条件下微生物的生存策略[5,90-91]，为

在地外极端环境下探索生命提供线索。熔岩洞穴

中的放线菌门(如假诺卡氏菌科)、硝化螺菌门(如
磁螺菌属和类固醇杆菌属)和拟杆菌门(如噬几

丁质菌科 )被发现在低温 (5 ℃)条件仍具有活

性，其中放线菌门能够原位固定碳以供给自身

能量[39,92]。地球微生物具有极强的生存耐受潜能

且能够独立生存于熔岩表面进行生长代谢活动，

这为后期探究火星熔岩洞穴内是否存在生命提

供了参考。熔岩洞穴作为在火星上寻找生命和未

来人类居住的优先候选生境，可能具有恒温、大

气压强略高于火星表面、一定的水条件，以及大

气主要成分为 CO2，同时也含有 CO、H2 和 CH4

等稀有气体，加之与火星表面相比，地下的熔岩

管道能够抵挡宇宙射线和太阳风辐射等条件，为

火星生命存在提供可能[93]。截至目前，火星侦

查轨道飞行器已在火星表面发现超过 1 000个熔

岩洞穴，为未来探测火星熔岩洞穴中是否存在生

命提供了候选着陆地点[94]。 
其次，微生物活动形成的沉积构造以及活动

后造成的同位素分馏等现象均可为生命存在提

供证据。地球上关于早期生命痕迹最有力的记录

之一就是 34−33 亿年的澳大利亚斯特雷利池地

层中保存的叠层石，它们具有特殊的三维凸起结

构，大多呈波浪状、分枝状或圆锥形，层状结构

厚度不等，横向由层状碳酸盐岩连接[95-97]。叠层

石中保存的有机层状物的碳同位素结果进一步

证实了多种微生物的参与。因此，将叠层石的形

态特征与同位素特征相结合，可为叠层石的微生

物成因提供确凿的证据。目前，人们除了致力于

新型生物标志物的开发外，也将目光聚焦于适用

于地外探测器的仪器研发[98]，以探测外行星熔

岩洞穴中是否存在生物。 
与前两个方面相比，第三部分研究则基于模

拟研究，即直接在地球场所中模拟地外极端条件

或将样本置于空间站，探讨地球样本中微生物和

矿物特征等的变化[3]。例如，研究者通过模拟地

外微重力和空间辐射等条件来研究其对微生物

的 影 响 [8,99] 。 能 够 抗 辐 射 的 不 动 杆 菌 属

(Acinetobacter)对过氧化氢和地外极端条件(干
燥、蒸汽和紫外线照射等)表现出抗性。奇异球

菌属(Deinococcus)能够通过激活 DNA 修复机

制、活性氧解毒系统和相容介质的积累等在电离
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辐射的致命作用下存活[8]。对于太空实验站的研

究，根据暴露在太空环境的时长分为短期实验与

长期实验[9]，短期暴露设备的代表是欧洲航天局

(European Space Agency, ESA)开发的 BIOPAN，

该设备可将实验样本暴露于低轨道环境中至少

两周，目的是极大程度下地回收实验材料[100-101]。

已有研究结果显示，黏土、岩石和陨石对微生物

孢子具有保护作用[102-103]，该结果为开展地外熔

岩洞穴内生命存在研究提供了理论基础。长期暴

露装置则是基于国际空间站设计，代表性装置为

ESA 研发的 EXPOSE[9]。在 EXPOSE-E 任务中

发现，若不受太阳辐射的影响，细菌孢子在火星

任务中存活的概率较大[104]。被称为地球“先锋物

种”的蓝细菌对极端条件的耐受性一直是学者们

关注的重点，在 EXPOSE-R2 任务中便选择了来

自沙漠的蓝细菌 Chroococcidiopsis 开展研究，结

果显示高 UVC 辐射下，与火星矿物类似的矿物

能够保护 Chroococcidiopsis 细胞完整性 [105]。

2014−2016 年的任务结果也显示，生命以生物膜

形式存在比以浮游生活形式生存更能长期抵抗

太空和火星上的恶劣环境条件[106]。以上结果说

明，生物膜作为地球上最古老的生命迹象之一，

使得微生物能够抵抗太空恶劣环境条件，因此

生物膜也可能成为探索地外生命的新线索。地

球洞穴中存在着大量不同色泽的生物膜，除保

护微生物功能外，生物膜颜色的差异与微生物

群落组成密切相关，不同的生物膜在洞穴中发

挥的功能具有差异 [107]，如参与矿物沉积和溶 
解[108]。地球熔岩管道作为研究地外熔岩管道内

生命的突破口，采用现代分子生物学研究手段 
结合地外环境模拟的方法，将有助于揭示其内特

殊能量代谢方式，为后续探索地外生命提供指导

思路。 
总之，通过卫星和遥感等方法发现地外星球

存在大量与熔岩管道类似的洞穴环境，这些地下

熔岩管道具有屏蔽外界辐射、潜在水环境和维持

恒定温度等特点，从而为生命的存在提供潜在的

环境条件。然而，目前地球上熔岩管道微生物研

究仍停留在群落组成及基础代谢功能的探索阶

段，亟须利用在岩溶洞穴中已成形的研究手段进

行深度解析，未来关于天体生物学的研究方向及

采用技术可集中于以下三方面。(1) 地球熔岩管

道内微生物多样性和微生物对 CH4、CO 和 H2

等痕量气体的利用效率及代谢途径。该研究领域

可利用稳定同位素探针技术定向破译具有代谢

活性的微生物利用特定代谢底物的物质流，进一

步结合单细胞拉曼筛选和培养技术定向获得目

的菌群，从而揭示能够利用痕量气体的微生物的

特殊能量代谢方式。(2) 基于太空模拟仓，探究

太空极端条件对熔岩管道微生物的影响，如细胞

膜的完整性、ATP 的含量、DNA 完整性和细胞

内酯酶活性等，以获得太空极端条件影响下潜在

的微生物变化指示信息，为后续地外生命探索提

供理论支持。(3) 基于地球熔岩洞穴，探索微生

物膜中微生物之间的相互作用、能量代谢以及抵

抗不良环境的机制，以期明晰微生物生存极限及

微生物对太空恶劣环境条件的耐受程度。上述三

方面的研究成果都将服务于探索地外生命的人

类发展目标，为寻找并打造地外新家园的生命蓝

图建立坚实的生物学理论及实践基础。 
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