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摘   要：深海冷泉由甲烷等烃类化合物渗漏形成，其独特的生态环境孕育了新颖且系统发育多样

的原核生物、真核生物和病毒。冷泉微生物通过化能合成作用获得能量和物质，驱动碳、硫、氮

等元素的生物地球化学循环，维持着冷泉生态系统的稳定。冷泉生境蕴含丰富的微生物遗传资源，

特别是极端环境下产生的酶和次级代谢产物，具有脱卤、固氮和抗菌等作用，在农业、药物开发

和环境保护等领域展现出潜在的应用前景。此外，冷泉微生物与天然气水合物开采的环境影响评

估紧密相关，并在全球气候变化中扮演重要角色。为了有效开发深海冷泉微生物的遗传资源，未

来研究应通过原位采样、测序和培养技术，结合环境参数监测，深入探讨冷泉微生物的生态角色

与进化机制，挖掘冷泉微生物的基因资源，研究水合物开采中的微生物响应，从而为全面开发深

海冷泉微生物遗传资源及水合物资源提供科学依据。 
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Abstract: Deep-sea cold seeps are formed by the leakage of hydrocarbons such as methane, 
creating unique eco-environments that foster novel and phylogenetically diverse prokaryotes, 
eukaryotes, and viruses. Cold seep microorganisms obtain energy and substances through 
chemosynthesis, driving the biogeochemical cycles of elements such as carbon, sulfur, and 
nitrogen, thereby maintaining the stability of the cold seep ecosystem. Cold seep habitats contain 
rich microbial genetic resources, especially enzymes and secondary metabolites produced under 
extreme conditions, which exhibit dehalogenating, nitrogen-fixing, and antimicrobial activities, 
with potential applications in agriculture, drug development, and environmental protection. 
Additionally, cold seep microorganisms are closely related to the environmental impact assessment 
of natural gas hydrate extraction and play a significant role in global climate change. To effectively 
develop the microbial genetic resources in deep-sea cold seeps, researchers should combine in situ 
sampling, sequencing, and culture methods with environmental parameter monitoring to explore 
the ecological roles and evolutionary mechanisms of these microorganisms, delve into their genetic 
resources, and investigate microbial responses during hydrate extraction. Such efforts will provide 
a scientific basis for comprehensively developing microbial genetic resources and hydrate 
resources in deep-sea cold seeps. 
Keywords: deep-sea cold seeps; microbial genetic resources; biogeochemical cycles; natural gas 
hydrates; climate change 
 
 

深海冷泉是一种分布在深海海底的特殊地

质结构，常见于大陆架边缘地区。其形成原因

是海床下储藏的大量流体，包括碳氢化合物

(主要是甲烷)、硫化氢、水、卤水、细粒沉积

物等，在重力和地质构造运动的作用下发生渗

漏，从而向上扩散至海水界面[1]。海底冷泉活

动最早于 1983 年在墨西哥湾被发现[2]。此后，

在全球范围的海洋环境中均发现了大量的深海

冷泉活动，如地中海、大西洋西北部、北冰洋 

巴伦支海、太平洋东岸、南大洋等[3-6]。我国南海

北部大陆架边缘也发现了多个冷泉活动位点，如

海马冷泉、蛟龙冷泉(又称 F 站位)等[7-8]。 
冷泉除了具备无光、高压、低温等典型的

深海环境特征外，还富含高浓度的甲烷、硫化

氢等气体，这些渗漏的气体为冷泉环境中的微

生物活动提供了支持，对生物数量、物种组成

以及互营关系具有重要的影响[9]。冷泉微生物通

过化能合成作用获得所需的能量和物质，以此
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为基础构建深海化能生态系统，微生物作为初级

生产者维系着冷泉中独特的底栖生物群落，包括

贻贝、管状蠕虫、海星、伴溢蛤等[10-12]。因此，

冷泉生态系统的生物量和丰度远超以生物碎屑

为能量来源的普通深海环境，被誉为“深海绿

洲”，是海洋生态学研究的热点 [13]。冷泉微生

物在全球碳、氮、硫等元素地球化学循环中扮

演着重要角色，特别是由厌氧甲烷氧化古菌

(anaerobic methanotrophic archaea, ANME)和硫

酸盐还原细菌(sulfate-reducing bacteria, SRB)组
成的共生体，它们负责执行甲烷厌氧氧化

(anaerobic oxidation of methane, AOM)和硫酸盐

还原(sulfate reduction, SR)过程，在这些循环中

起着决定性作用[14-16]。 
深海冷泉微生物为了适应深海的极端环

境，演化出了独特的适应机制，从而影响初级

代谢产物和次级代谢产物的生成，由此演变出

独特的生理特征和代谢过程[17]。相较于陆地及

表层海水中的微生物，深海冷泉微生物因其独

特的适应机制，更易于合成结构新颖、功能独

特的酶类及次级代谢产物，这些资源在医药研

发、环境保护等领域展现出巨大的应用价值与

潜力[18-19]。深海冷泉微生物作为海洋遗传资源

(marine genetic resources, MGRs)中的一部分，

是国家重要战略资源，对于推动海洋强国建设

至关重要，日渐成为国际竞争与合作的热点。

此外，冷泉是天然气水合物存在的重要标志，

微生物在水合物的形成和分解过程中发挥重要

作用，与水合物资源开采活动的环境影响评价

相关，并影响着全球气候变化[20-21]。 
因此，对深海冷泉微生物的深入研究不仅

在生态学上具有重要意义，更在实际应用领域

展现出一定前景。本文聚焦于近 5 年相关成

果，综述了全球冷泉微生物多样性以及这些微生

物驱动的生物地球化学循环过程，并深入探讨了

深海冷泉微生物蕴含的丰富遗传资源及微生物与

天然气水合物的关系，以期为深海冷泉资源的可

持续开发与利用提供理论基础与参考依据。 

1  冷泉微生物的多样性 
近年来，不依赖培养的 16S rRNA 基因扩

增子和宏基因测序研究表明，冷泉沉积物中存

在大量种类繁多且新颖的原核微生物，其多样

性比普通的深海沉积物环境更高 [16]。除此之

外，冷泉沉积物中还存在不同种类的真核微生

物(微型原生生物、真菌等)和大量病毒，共同影

响冷泉生态系统的能量流动和物质循环[22-26]。 
1.1  原核生物 

冷泉原核生物分布广泛，目前已获得纯培

养的冷泉微生物主要包括一些典型的 SRB [如
Pseudodesulfovibrio cashew 和海洋大洋脱硫弧

菌(Oceanidesulfovibrio marinus) CS1]和产甲烷

古菌(如 Methanococcoides seepicolus、拟杆菌

Comscasis sp.和 Oceanirhabdus seepicola、绿弯

菌 Phototrophicus methaneseepsis ZRK33、芽孢

杆菌 Bacillus cereus 等)[27-31]。然而绝大部分冷

泉原核生物难以获得纯培养，因此通常通过非

培养方法进行探究，例如基于环境中获得的

DNA 序列进行测序分析。目前全球最大的冷

泉微生物宏基因组数据集包含 3 164 个种水平

的宏基因组组装基因组(metagenome-assembled 
genome, MAG)，涵盖了 97个细菌门和 16个古菌

门，细菌主要包括绿屈挠菌门 (Chloroflexota, 
14%)、变形菌门(Proteobacteria, 13%)、脱硫杆状

菌 纲 (Desulfobacteria, 12%) 和 浮 霉 状 菌 门

(Planctomycetota, 7%) ； 古 菌 主 要 包 括

Halobacteriota (23%)、Thermoplasmatota (19%)、
Thermoproteota (17%)和 Asgardarchaeota (17%) 
(图 1)；约 94%已检测物种在现有基因组分类

数 据 库 (Genome Taxonomy Database, GTDB 
R207)中无记录，表明冷泉沉积物中蕴含大量

新颖细菌和古菌[33]。 
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图 1  深海冷泉微生物的组成[32-34] 
Figure 1  Compositions of microorganisms in deep sea cold seeps[32-34]. 
 

冷泉独特的生态环境孕育了具有特殊功能

的微生物类群，其中 ANME 和 SRB 尤其丰富，

在瓜伊马斯 (Guaymas)盆地、冲绳海槽、北极

Storfjordrenna 区域以及我国南海的蛟龙冷泉和

海马冷泉等冷泉环境中均具有较高的丰度[35-41]。

微生物的多样性调查表明，ANME 古菌至少包

括 3 个不同的系统发育分支(ANME-1、ANME-2
和ANME-3)，它们都属于Halobacteriota门，在冷
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泉沉积物中均有发现[42-43]。其中，ANME-1 类群

属于 Methanophagales 目；ANME-2 由 4 个分支组

成，分别为 ANME-2a (Methanocomedenaceae)、
ANME-2b (Methanomarinus) 、 ANME-2c 
(Methanogasteraceae) 和 ANME-2d 
(Methanoperedenaceae) ， 与 ANME-3 
(Methanovorans)同属于 Methanosarcinales 目[44-45]。

ANME 可以进行甲烷氧化，但通常缺乏硫酸盐

还原功能，将 AOM 过程中释放的电子传递给

不同的 SRB 类群 (HotSeep-1、Seep-SRB2、

Seep-SRB1a 和 Seep-SRB1g)形成共生关系[46-48]。

好氧甲烷氧化细菌 (aerobic methane-oxidizing 
bacteria, MOB)主要来自 α-变形菌门或 γ-变形菌

门，是冷泉中的另一重要微生物类群，在冷泉

的上层含氧量相对较低的沉积层中，甲烷主要

由甲基球菌目 (Methylococcales，属于 α-变形

菌)的 MOB 消耗[13,49]。 
冷泉原核生物的分布情况受沉积物深度和

冷泉渗漏强度等因素的影响。在加拿大东部

Scotian 盆地冷泉沉积物中，微生物群落组成和

多样性呈明显的垂直分布模式，ANME 和 SRB
主要位于硫酸盐 -甲烷转换带 (sulfate-methane 
transition zone, SMTZ) 的 沉 积 物 中 ， 且

ANME-1 占主导地位[3]。在南海北部 2 个活跃

的慢速喷发冷泉(海马和 F 站位)沉积物中，优

势 ANME 类群受到甲烷浓度的调控：ANME-1
主要分布在高甲烷浓度层，相对丰度占 ANME
总丰度的 60%以上；ANME-2 和 ANME-3 则是

低甲烷浓度层的优势类群，占 ANME总丰度的

90%以上 [50]。MOB 的分布主要受氧气浓度控

制，因其需要氧气作为电子受体，通常位于氧

化的沉积物表层或水体中[49]。高压培养实验发

现，当冷泉区甲烷渗漏强度从非喷发状态转变

为快速喷发状态时，沉积物中微生物的优势类

群将从 ANME 和 SRB 转变为 MOB 和产甲烷古 

菌[51]；此外，对于北凯斯卡迪亚边缘(Cascadia 
Margin)不同水深冷泉微生物的研究结果表

明，水深是影响微生物群落组成和分布的一个

决定性因素；温度、氧气浓度、生境类型、有

机物浓度，以及铁和甲烷浓度等环境变量，同样

显著地影响了冷泉微生物群落的分布模式[13,52]。

这些结果突显了冷泉环境中多种环境因素在塑

造微生物生态方面的复杂作用。 
上述研究主要关注微生物的宏观多样性

(macrodiversity)，即环境微生物群落的结构组

成及其生态功能。遗传进化特征则通过微观多

样性(microdiversity)来分析，即种群内部的遗

传变异。与一般环境中多种因素共同调控微生

物多样性和适应性不同，冷泉等极端生境中，

许多影响微生物代谢重组过程的生态因素作用

显著减弱或缺失，因此冷泉是研究生态和进化

关系的理想平台[53-54]。冷泉沉积物中的微生物

群体，如 MOB、ANME 和 SRB，其微观多样

性在基因组层面显示出独特的进化轨迹；这些

微生物通常表现出低同源重组率，并受到较强

的纯化选择，表明它们可能已经在相对稳定的

环境中实现了高度的适应性，并通过清除有害

的非同义突变来维持这种状态；此外，这些微

生物中甲烷氧化相关的功能基因(甲烷单加氧

酶基因 pmoA 和甲基辅酶 M 还原酶的 α 亚基基

因 mcrA)以及硫酸盐还原基因(二硫还原酶基因

dsrA)的微观多样性显示出深度依赖性，并同

样受到强烈的纯化选择[17]。 
1.2  真核微生物 

真核微生物是一类具有细胞核的微小生物，

主要包括微型原生生物、微小的真菌和微藻等[26]。

作为初级消费者和分解者，真核微生物在生态

系统中发挥着重要的作用，能够分解沉积物中

的有机物质，进而影响原核生物的群落组成、

物种丰度和甲烷利用效率等，调控整个生态系

统的结构和功能[55]。 
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通过分析 18S rRNA 基因和内源转录间隔

区(internally transcribed spacer, ITS)序列，可

以研究冷泉环境中真核微生物的多样性。研

究指出在南海北部海马冷泉区，属于尾鞭生

物 (Opisthokonta)的真菌是冷泉沉积物真核微

生 物 中 最 主 要 的 类 群 ( 不 同 样 品 中 占 比

44%−61%)；SAR 类群占据一定优势，主要包

括 不 等 鞭 毛 类 (Stramenopiles) 、 囊 泡 虫 类

(Alveolates)和有孔虫类 (Rhizaria)，其中属于

Alveolata 的 Apicomplexa 是相对占比较大且分

布广泛的物种(4%−13%)，而属于 Rhizaria 的

Retaria 占比相对较少但分布广泛(1%−6%) (图
1)[34]。在日本相模湾冷泉区，早期分化的深分

支真菌(deep-branching fungi)类群、子囊菌门

(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)具有优

势地位；深分支真菌位于真菌发育树的较深位

置，意味着它们在真菌进化过程中早期分化，

通常是一些古老的、与现代真菌相对较远的类

群[56]。冷泉中的真核微生物类群与其他深海极

端环境(如缺氧区、深层水域和热液喷口)中发

现的基因型密切相关，可能具有潜在的共生或

寄生策略[57-58]。真核微生物群落具有明显的垂

直分布模式，近一半在沉积物样品中检测到的

分类操作单元(operational taxonomic unit, OTU)
也在上覆水中发现，表明海水与深海沉积物栖

息地之间存在频繁的物种交换[59]。 
真核微生物常与其他生物形成共生关系。

例如，纤毛虫与 SRB 在冷泉等缺氧海底环境中

广泛共生，这种共生关系可能促进了适应低氧

的兼性厌氧真核微生物向专性厌氧生活方式的

进化[22]，并可能影响冷泉生态系统中甲烷的利

用过程 [24]。此外，共生体之间的共同进化也 
可能对微生物群落的多样性和物种组成产生影

响[26]。真核微生物还有可能与海底的动物共生

或寄生于其体内。例如，在西太平洋的冷泉沉积

物中，发现了寄生于一种蠕虫Pherusa plumose 肠

道中的原生生物 Trollidium akkeshiense[60]。 

1.3  病毒 
病毒是海洋中丰度最高的生命形式，有研

究推测海洋中的病毒总数高达海洋生物总量的

90%[61]。从全球范围来看，海洋沉积物中病毒广

泛存在，总数估计为 5×1030 个病毒颗粒[62]。在

波罗的海盆地、北海近海、秘鲁大陆边缘和赤道

太平洋等地的沉积物中都发现了大量病毒[62-65]。

在冷泉环境中，病毒的丰度和生产力也非常

高。Kellogg 通过荧光显微镜研究墨西哥湾的

沉积物，发现冷泉沉积物中的病毒颗粒数量以

及病毒与原核生物的比例明显高于周围沉积 
物 [23]。冷泉中发现的病毒包含双链 DNA 病

毒、核质大 DNA 病毒(nucleocytoplasmic large 
DNA viruses, NCLDVs)、单链 DNA 病毒和

RNA 病毒[32,66]。在南海的海马活跃和消亡冷泉

中，通过对 16 个宏基因组样品的分析，主要

识别出了来自有尾病毒 Caudoviricetes 纲的病

毒分类操作单元 (viral operational taxonomic 
unit, vOTU) (图 1)[32]。Li 等分析了全球 7 个不

同冷泉的宏基因组数据，发现高达 96%的病毒

物种是未知的，其中 14.2%的病毒预测到了潜

在的原核微生物宿主，涵盖 9 个古菌和 23 个细

菌门，大多数病毒感染的宿主是尚未被分离培

养的细菌和古菌类群[22]。 
冷泉病毒的分布显示出高度特异性，类似

于原核生物的分布规律。不同流体流态(矿物

型地质历史长而稳定，流体排放缓慢，累积形

成典型的气体水合物和油气渗漏环境；泥质型

形成时间相对更短，流体排放速率高，包括泥

火山、沥青火山等环境)的冷泉之间的病毒群

落存在显著差异，表明流体通量是导致冷泉沉

积物中病毒多样性差异的重要原因之一[22]。病

毒裂解是冷泉沉积物中微生物死亡率和生物量
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更新的主要推动力，意味着这些病毒可以通过诱

导宿主死亡来影响微生物对烃的降解过程[22]。此

外，冷泉病毒编码的辅助代谢基因 (auxiliary 
metabolic genes, AMGs)，包括与碳、硫和氮代

谢相关的基因，可能在感染期间增强宿主对碳

水化合物、硫酸盐和氨基酸的代谢，从而影响

和改变由冷泉微生物介导的生物地球化学过程。 
在微观多样性层面，Peng 等发现冷泉沉积

物中病毒核苷酸多样性很低，反映出冷泉沉积

物中病毒遗传的高度稳定性；遗传分化指数

FST (fixation index)分析发现，冷泉中的病毒种

群在基因上相对保守且同质化，与其微生物宿

主相比呈现出不同的演化模式，这种差异可能

反映出病毒和宿主微生物在环境选择压力下经

历了不同的进化路径；此外，冷泉病毒的核苷

酸多样性随冷泉发育阶段的不同而变化，冷泉

病毒的进化模式受到微生物宿主、沉积物深度

和冷泉地质等多种因素的影响[32]。在基因水平

上，大多数冷泉病毒基因受到强烈的纯化选

择，维持了基因的保守性；与病毒 DNA 复制、

重组、修复和成熟相关的基因中也发现了呈正

选择的基因，这些基因可能因积累了较多的非

同义突变，导致了不同的表型变异[32]。这些正

选择的基因可能为冷泉环境中病毒的适应性进

化提供了动力。 

2  冷泉微生物介导的生物地球

化学循环 
2.1  碳循环 

冷泉流体中富含大量碳氢化合物，主要包

括短链烷烃(甲烷、乙烷、丙烷和丁烷)及分子

量较大的烷烃和芳香烃化合物[67-68]。在深海冷

泉生态系统中，微生物通过驱动甲烷代谢(产
生及氧化)、碳固定(将二氧化碳转化为有机质

的过程)和降解(有机物质的分解过程)等过程，

共同构成了深海冷泉生态系统的碳循环。 
厌氧甲烷氧化是深海冷泉中关键生物地球

化学过程，能够消耗沉积物中生成的大约 90%
的甲烷，这一过程对于调节全球甲烷含量以及减

缓甲烷引起的温室效应具有至关重要的作用[69]。

AOM 由 ANME 介导，常与 SRB 驱动的硫酸盐

还原过程耦合，称为硫酸还原型甲烷厌氧氧化

(sulphate-dependent anaerobic methane oxidation, 
SAMO) (图 2)；在这一过程中，ANME 通过甲

基辅酶 M 还原酶催化甲烷的初步氧化，将甲烷

转化为甲基辅酶 M，随后甲基通过电子传递链

被进一步氧化；氧化产生的电子被传递给 SRB，

后者将硫酸盐还原为硫化物[70-71]。AOM 不仅限

于硫酸盐作为电子受体，还可以与其他电子受

体耦合，反硝化型甲烷厌氧氧化 (denitrifying 
anaerobic methane oxidation, DAMO)利用硝酸

盐、亚硝酸盐作为电子受体，由 ANME与反硝

化细菌协同完成[70-71]。此外，金属依赖型甲烷

厌氧氧化 (metal-dependent anaerobic oxidation 
of methane, Metal-AOM)则通过还原金属离子

(如 Fe3+或 Mn4+)完成甲烷氧化[72-73]。此外，高

压模拟实验证明，AOM 过程中，甲烷氧化产

物不仅限于二氧化碳，还可能生成有机碳(如
乙酸)，这些有机碳可作为进一步的能量和碳

源，供冷泉生态系统中异养微生物群落利用，

促进更复杂的生态过程[74]。 
在冷泉沉积物的甲烷代谢中，好氧甲烷氧

化 过 程 同 样 具 有 重 要 意 义 。 主 要 涉 及

Methylococcales 和 Methylophaga 等微生物类 
群[75]。日本海东北部 Sakata Knoll 水合物区具

有较低的甲烷排放速率，适合作为模型进行研

究，采用原位 13C 稳定同位素示踪试验对厌氧

和好氧甲烷氧化菌在甲烷消耗中的相对贡献进

行了量化研究，结果表明，MOB 虽然在氧气

缺乏的 0−0.5 cm 海底以下区域仅消耗极少量
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(0.9%)的甲烷通量，但其代谢活动在沉积物深

度达到 6 cm 以下时仍能持续，并在此深度的

甲烷通量贡献率提高至 10.3%；与此同时，在

海底以下 0−10 cm 和 10−22 cm 区域，ANME-1
和 ANME-2 分别对甲烷通量贡献了 33.2%和

1.4%的厌氧氧化[76]。因此，在冷泉沉积物的氧

化还原过渡区域中，好氧和厌氧甲烷氧化共同

作用，决定了甲烷的整体通量[76]。 
此外，冷泉原核微生物也具备产甲烷能

力。冷泉中存在依赖于氢气和甲基类化合物的

产甲烷过程。氢营养型甲基依赖产甲烷菌(如
Methanomassiliicoccales 和 Methanofastidiales)
能够利用有机大分子降解产生的甲基类化合物

(甲醇、甲基胺、甲基硫化物等)和氢气(H2)来
产生甲烷，并利用乙酸等底物合成生物质(图
2)。在冷泉环境中，这种氢气依赖型的甲烷生

成途径是主要的甲烷生成机制之一[77]。从冷泉

沉积物中分离出的 Methanofollis 属嗜氢产甲烷

菌，能够利用甲酸或 H2 和 CO2 生成甲烷[78]。培

养实验结果还显示，冷泉古菌和细菌能够合作

将甘氨酸甜菜碱(glycine betaine, GBT)转换成

甲烷[79]。在模拟甲烷喷发实验中，当甲烷快速喷

发时，产甲烷古菌 Methanolobus 取代 ANME-2a
成为优势古菌群落[51]。 

除甲烷代谢外，冷泉中还存在其他碳氢化

合物的降解过程。冷泉沉积物中的微生物能够

降解由热成因生成的碳氢化合物，包含非甲烷

短链烷烃(如丙烷和丁烷)、芳香烃以及脂肪烃

等(图 2)。富集培养研究表明，细菌和古菌能

够在厌氧条件下氧化这些碳氢化合物，包括乙

烷(例如 Candidatus Argoarchaeum和 Candidatus 
Ethanoperedens)、正丁烷和丙烷(例如 Candidatus 
Syntrophoarchaeum 和 Desulfobacteraceae Bus5)、十
二烷(例如 Desulfosarcina/Desulfococcus 类群)以及

萘(例如 NaphS2)等[80-83]。值得注意的是，冷泉

古菌在乙烷和丁烷等碳氢化合物的厌氧氧化过

程中并不总是与硫酸盐还原耦合[3,84-85]。在冷泉

沉积物的深层，特别是硫酸盐-甲烷反应界面

(sulfate-methane interface, SMI)以下，大分子有

机物 (包括碳水化合物、脂质、蛋白质和核

酸，以及其他复杂物质如腐殖酸和富里酸等)
的发酵作用是微生物的主要能量获取途径。这

些发酵过程会产生氢气和乙酸等挥发性脂肪

酸，作为发酵代谢的副产物[86]。 
化能自养微生物的碳固定对全球碳循环和

海洋内部的生态关系有着重要影响。目前已知

的自养碳固定途径包括 6 种：卡尔文循环、还

原乙酰辅酶 A (reductive acetyl CoA, rAcCoA)途
径、还原三羧酸(tricarboxylic acid, rTCA)循环、

3-羟基丙酸(3-hydroxypropionic acid, 3HP)双循

环、3-羟丙酸/4-羟基丁酸(3-hydroxypropionate/ 
4-hydroxybutyrate, 3HP/4HB)循环和二羧酸 /4-
羟 基 丁 酸 循 环 (dicarboxylic acid/4- 
hydroxybutyrate, DC/4HB)[87]。在冷泉环境中，

所有 6种自养碳固定途径均有发现，其中 rTCA
循环最常见。随着沉积物深度的增加，rAcCoA、

rTCA 和 DC/4-HB 循环相关基因的丰度显著增

加；这些途径所需的能量显著较少，可能在深海

冷泉等极端环境中的碳固定发挥重要作用[88-89]。 

2.2  硫循环 
在深海冷泉沉积物中，由于氧气、硝酸根、

铁锰氧化物等电子受体含量较低，而硫酸根浓度

相对较高，是微生物主要的电子受体[90-91]。冷泉

沉积物中的硫循环主要由厌氧微生物通过硫酸

盐还原过程驱动，其中产生的硫化氢及其他硫

化物则为硫氧化微生物提供电子，进而被氧

化，构成硫循环过程[92]。硫循环效率不仅影响

富含硫酸盐的表层沉积物中的生物地球化学循

环，还影响深层沉积物中微生物的群落组成与

稳定性。 
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图 2  深海冷泉微生物参与的碳、氮、硫循环过程 
Figure 2  Carbon, nitrogen, and sulfur cycling processes mediated by microorganisms in deep-sea cold 
seeps. 
 

硫酸盐还原作用是冷泉生态系统中微生物

介导的重要生物地球化学过程，这一过程主要

由 SRB 执行[47]。SRB 将硫酸盐、亚硫酸盐、

硫代硫酸盐或单质硫还原成硫化物，从中获取

能量用于自身生长代谢；腺苷酰硫酸还原酶基

因(adenylylsulfate reductase, apr)和异化亚硫酸

盐还原酶基因 (dissimilatory sulfite reductase 
gene, dsr)是该过程的关键基因，常被用作标志

基因，在分子水平上鉴定硫酸盐还原微生物的

多样性[47-48]。SRB 几乎存在于海底所有区域，

主要分布在表层沉积物中，随着海洋沉积物的

深度增加，其相对丰度及数量相应减少[93]。在

中国南海 F 点和 Haiyang4 区域冷泉 SMTZ 下方

的层中，属于 δ-变形菌门的 SRB 进行硫酸盐还

原和固氮作用，通过 rAcCoA 途径固定 CO2，

以共生或发酵的方式生存[94]。 
硫氧化过程包括硫代硫酸盐、硫化物和单

质硫的氧化，参与的硫氧化菌(sulfur-oxidizing 
bacteria, SOB) 主要有绿硫细菌 (green sulfur 
bacteria, GSB)、紫硫细菌(purple sulfur bacteria, 
PSB)、紫色非硫细菌(Purple nonsulfur bacteria, 
PNSB)和无色硫细菌 (colorless sulfur bacteria, 
CSB)[95]。这些微生物通过多种途径氧化硫酸

盐，包括硫氧化多酶复合物(Sox)途径、连四

硫酸盐(S4I)途径和分支途径(或称为异化亚硫

酸盐还原酶途径、Sox/Dsr 途径 )[95]。研究表
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明，冷泉沉积物中存在显著的硫代硫酸盐氧化

活性，富集培养和原位培养实验中，该过程由

细菌 Erythrobacter flavus 21-3 通过硫代硫酸盐

脱氢酶(TsdA)和硫代硫酸盐水解酶(SoxB)催化

完成[96]。此外，冷泉中还存在经四硫酸根生成

零价硫的硫代硫酸盐氧化，该过程广泛发生于

赤杆菌、变形菌门和拟杆菌门微生物中，且蓝

光条件下培养促进了零价硫的产生[97-98]。在南

海 F 点冷泉 SMTZ 上方，SOB 主要由弯曲杆

菌、γ-变形菌和 α-变形菌组成，这些细菌依赖

氮氧化物和氧气，在表层沉积物层中氧化硫化

物和硫代硫酸盐[94]。 

2.3  氮循环 
氮是所有生命必需的大量生源元素，对核

酸、蛋白质、维生素等生命分子的合成至关重

要。碳的生物降解同样离不开氮源的参与。冷

泉作为典型的富烃环境，其碳氮比例严重失

衡，氮代谢显得尤为重要[9]。氮在自然界中主

要以单质分子氮气(N2)的形式存在，然而，除

极少数微生物外，大多数生物无法直接利用

N2；固氮微生物通过将 N₂转化为生物可利用的

氮，成为冷泉生态系统氮源的重要来源 [9]。氮

固定、反硝化作用、厌氧氨氧化作用等过程共

同构成冷泉沉积物中微生物介导的氮循环。 
生物固氮是生物体获取可利用氮的重要来

源，是指将大气中的 N2还原为氨的过程[99-100]。

地球化学证据和同位素示踪实验表明，生物固氮

现象广泛存在于不同地区、不同类型的深海冷泉

沉积物中[101-102]。ANME-2 及其伴生 SEEP-SRB1
是冷泉固氮微生物主要类群，Altarchaeia、

Omnitrophota、FCPU42、Caldatribacteriota 和

UBA6262 这 5 个门的微生物也显示出固氮潜

力；这些微生物基因组展示了与固氮密切相关

的多种代谢功能，包括产甲烷、甲烷厌氧氧

化、硫酸盐还原、非甲烷烷烃厌氧氧化和复杂

有机物的降解等，这些过程都可为固氮提供必

需的 ATP[103]。 
脱氮相关微生物将固定的氮转化为 N2，维

持氮循环平衡。冷泉区由于甲烷氧化导致的局

部缺氧，促进了厌氧微生物过程，如厌氧氨氧

化和反硝化等脱氮作用 [104]。研究发现，墨西

哥湾深海冷泉沉积物的反硝化速率与沿海海洋

和富营养化淡水环境相当 [104]。产氧反硝化是

NO 在 NO 歧化酶(NOD)的催化下直接转化为

N2 和 O2，可由亚硝酸盐依赖型厌氧甲烷氧化

细菌(属于 Methylomirabilota 门，也称为 NC10)
介导，与厌氧甲烷氧化过程的耦合，称为亚硝

酸盐依赖的厌氧甲烷氧化作用 [73]。在海马冷

泉、F 点冷泉及西沙海槽水合物区存在参与

N-DAMO 过程的 Candidatus Methylomirabilis 
oxyfera[73,105]。模拟培养实验和同位素示踪研

究显示，N-DAMO 在冷泉区的速率高于海槽

区，可能是冷泉中重要的 AOM 过程[106]。厌氧

氨氧化则通过利用不同价态的氮化合物生成氮

气，提供了一种能量高效且不依赖分子氧的氮

去除途径 [107]。基于 16S rRNA、肼脱氢酶

(hydrazine dehydrogenase, HZO)和 hzsB 基因的

扩增子研究表明，鄂霍次克海和中国南海北部

的深海冷泉沉积物中存在着丰富多样的厌氧氨

氧化细菌[108-109]。 

2.4  磷循环 
冷泉环境中，作为碳源和能源的烃类化合

物只含碳、氢 2 种元素；甲烷流体渗漏带来的

氮通常不超过总质量占比的 0.1%，几乎不引入

任何磷[9,101]，这导致该环境的氮磷营养盐相对

匮乏。与氮不同，海洋环境中的磷不能直接从

大气中被固定，并且活跃的固氮作用会促使生

态系统由氮限制发展为磷限制 [110-111]。在较长

的地质时间尺度上，磷则是海洋生态系统的终

极限制性营养元素[112]。 
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冷泉微生物通过多种代谢机制来适应磷的

限制，包括有机磷矿化、无机磷溶解、磷的吸

收与转运，以及磷饥饿反应调控过程。在深海

冷泉沉积物中，来自上层水体沉降的颗粒有机

物是沉积物中生物活性磷的重要来源，包括磷

酸单酯、磷酸二酯、膦酸酯、ATP、蛋白质和

DNA 等 [113] 。这些有机磷包括颗粒有机磷

(particulate organic phosphorus, POP)与溶解态

有机磷(dissolved organic phosphorus, DOP)，必

须先通过水解作用转化为溶解无机磷(dissolved 
inorganic phosphorus, DIP)才能被生物利用。微

生物通过编码多种碱性水解酶和 C-P 裂解酶，将

细胞外的有机磷分解为 DIP，再通过磷酸盐转运

蛋白将其运入细胞内，为细胞生长提供所需的

磷 [114]。此外，微生物还可以通过其代谢活动

释放沉积物中吸附在颗粒物上的磷以及自生矿

物磷，使这些磷重新进入海洋磷循环[115]。 
AOM 是冷泉环境中磷循环的关键驱动因

素。该过程与硫化氢的生成有关，导致铁氧化

物的还原性溶解，从而释放铁结合磷到孔隙水

中 [116-118]。另一项研究表明，在南海和东海冷

泉的深海碳酸盐沉积物中，钙结合磷占主导地

位，在 AOM 过程中与碳酸钙共同沉淀 [119]。

Nijman 等通过甲烷厌氧氧化富集培养物进行扫

描电镜和拉曼分析，发现 ANME 的伴生 SRB
在 AOM 过程会积累大量的磷酸盐，以应对可

能的磷限制 [120]。在南海台西南盆地，冷泉的

SMTZ 是 重 要 的 磷 汇 区 ， 受 SAMO 和

Metal-AOM 过程影响铁结合磷和有机磷浓度，

在磷灰石和胆铁矿的形成中起重要作用 [121]。

磷酸盐对于甲烷的好氧氧化过程具有调节作

用，高浓度的磷酸盐能够促进这一过程，并对

微生物群落结构产生影响[120]。 

2.5  卤素循环 
卤素包括氟(F)、氯(Cl)、溴(Br)、碘(I)等

元素，它们与有机物结合可形成有机卤化物

(halogenated organic compounds, HOCs)。HOCs
在冷泉环境中广泛存在，如墨西哥湾东部冷泉

和南海海马冷泉[3,122-123]。HOCs 是厌氧环境中

理想的电子受体，相比于硫酸盐和硝酸盐，

HOCs 呼吸可以释放更多能量，冷泉等深海环

境中存在一些脱卤还原微生物可以利用 HOCs
兼性或专性生长 [124-127]。研究表明，深海冷泉

沉积物中存在多样化的古菌和细菌群落，可以

编码多种脱卤酶，包括经典呼吸酶、跨膜呼吸

酶、胞质酶及新型支系还原脱卤酶(RdhA)。这

些脱卤过程在冷泉中十分活跃，与碳、氢、

氮、硫及微量元素的循环密切相关，表明还原

脱卤过程可能是冷泉中一个重要且不可忽视的

代谢过程[128]。 

2.6  (类)金属循环 
在冷泉沉积物中，除了与硫酸盐、硝酸盐/ 

亚硝酸盐还原耦合，在硫酸盐完全耗尽或浓度

极低的产甲烷带中，AOM 也可与金属氧化物

(包括高价铁/锰氧化物)耦合[129]。ANME 可以

独自或者与金属还原微生物 (metal-reducing 
microorganisms, MRM)或 ETH-SRB1 协同作用，

介导甲烷厌氧氧化和金属还原的耦合作用[71]。

甲烷厌氧氧化过程中，产甲烷古菌可以通过直

接接触金属氧化物或通过电子传递体(电子穿

梭体)转移电子，还可以将甲烷氧化的中间产物

传递给 MRM[130]。数值模拟显示，海马冷泉沉积

物中铁驱动的 AOM (Fe-AOM)和锰驱动的 AOM 
(Mn-AOM)甲烷消耗通量均为 0.3 μmol/(cm²·a)，
金属驱动的 AOM 过程至少贡献了冷泉沉积物

中甲烷总消耗量的 3%，可能是现代海洋中一

个重要但尚未被充分认识的甲烷汇[71]。 
砷(As)是一种有毒的微量类金属元素，对

氧化还原反应高度敏感，主要以无机砷酸盐和

亚砷酸盐形式存在于海洋中 [131]。地球化学研
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究显示，深海冷泉区域富含砷元素 [132-133]。为

应对砷的毒性，微生物演化出了一系列酶系

统，通过外排(如外排蛋白 ArsB和 Acr3)和甲基

化(如甲基转移酶 ArsM)等方式有效降低砷的毒

性和迁移性，减轻了厌氧烃降解微生物的生存

压力 [134-135]。阿斯加德古菌以及大量尚未被培

养的细菌，均展现出了对砷的耐受能力，砷循

环基因的丰富程度及其功能微生物群落结构，

受沉积物深度和冷泉类型的共同影响 [136]。此

外，微生物通过三价砷氧化和五价砷还原产生

能量，这一过程与生物固碳、烃降解和固氮作

用紧密相连，共同影响着碳氮元素的生物地球

化学循环[136]。 
汞(Hg)是环境中主要以无机形式存在的有

毒重金属。在水生生态系统中，无机汞很容易

转化为甲基汞(MeHg)。MeHg 是一种生物累积

的神经毒素，对人类和生态系统健康构成严重

威胁。冷泉是深海中重要的 Hg 汇和 MeHg 来

源。研究表明，上层海洋光能食物网传输下来

的甲基汞对深海冷泉生物群汞的贡献非常低，

冷泉生物主要从周围海水和沉积物吸收并富集

汞[137]。在活跃的冷泉沉积物中，汞存在质量分

馏、迁移和转化现象。对南海海马冷泉的研究

表明，活跃冷泉区的沉积物中汞和甲基汞含量显

著升高，且检测到丰富的与汞甲基化(hgcAB)、
去甲基化(merB)和还原(merA)相关的基因，这

表明冷泉微生物在汞循环中起着重要作用[138-139]。 
微量金属元素在微生物驱动的生物地球化

学过程中起着关键作用。锰 (Mn)氧化物和铁

(Fe)氧化物已被确定为 AOM 的电子受体，其

他微量金属，如镍(Ni)、钴(Co)、钼(Mo)和钨

(W)也作为酶的辅因子参与甲烷氧化过程，它

们是金属酶的活性中心，协助驱动宏量元素的

循环。由于这些微量元素的可利用性低、摄取

难度大，往往成为生物活动和生态过程的限速

或决定性因素 [140-142]。例如甲烷厌氧氧化和产

甲 烷 过 程 的 关 键 酶 甲 基 辅 酶 M 还 原 酶

(methyl-coenzyme M reductase, MCR)含有一个

镍辅因子，镍处于活性位点，参与甲烷分子中

C−H 键的活化，并通过电子传递等机制支持反

应进行，因此镍在推动冷泉元素循环方面也发

挥着重要作用[142-143]。钼-铁(MoFe)固氮酶是生

物固氮催化效率最高一种固氮酶，冷泉微生物

固氮速率会受到微量元素钼的生物可用性的限

制；钼也是硝酸盐还原酶与亚硝酸盐氧化酶的

活性中心，其缺乏导致硝酸盐积累，影响脱氮

过程[144]。稀土元素(rare earth elements, REEs)
则是催化甲醇氧化为甲醛的必需金属酶，研究

发现，几内亚湾的一个甲烷喷口显著富集了稀

土元素镧(La)和铈(Ce)，导致稀土元素的分布

模式明显偏离环境海水的特征，这一富集现象

与微生物好氧甲烷氧化过程密切相关[145]。 

3  冷泉微生物资源的发掘与利用 
冷泉微生物蕴含的丰富酶资源在医疗、农

业和环保等多个领域具有广泛的应用潜力。例

如，冷泉病毒具有多种环境适应策略，包括抗

防御系统、逆转录酶、辅助代谢基因和可变遗

传 编 码 现 象 等 ； 其 中 ， 抗 防 御 系 统 ( 如
anti-CRISPR 蛋白、甲基转移酶和抗毒素蛋白

等)在冷泉病毒中普遍存在，可为开发新型抗

病毒药物提供新见解[32,146]。包括 ANME 在内

的多种冷泉微生物含有多样的固氮酶，不仅包

括经典的 NifH、NifD、NifK 固氮酶，还可能

蕴藏着众多新型固氮酶；这些酶在促进农作物

土壤中微生物的固氮作用方面具有巨大潜力，

有望减少化肥使用、推动农业可持续发展[103]。

卤代有机污染物具有持久性强、难生物降解的

特点，威胁着生态安全与人类健康；而冷泉环

境中发现的新型脱卤微生物及其独特的 RdhA
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还原脱卤酶，可为这类顽固污染物的有效降解

提供解决方案 [128]。冷泉微生物还富含石油烃

降解酶(AlkB、CYP153、AlmA 等)和参与重金

属循环相关酶(HgcA、ArsM 等)，它们在应对

石油泄漏和重金属污染等环境问题中同样有一

定的应用潜力[103,138,147-148]。 
冷泉微生物菌株资源在维持冷泉生态平衡

中发挥着关键作用，帮助揭示冷泉生态系统独

特的生物地球化学过程和生态环境，同时也为

水合物的探索与开发供新的思路和方法。冷泉

菌株具有独特能量利用和代谢方式，或为生物

工业制造提供新角度。分离自深海冷泉的绿屈

挠 菌 门 细 菌 Poriferisphaera heterotrophicis 
ZRK32 通过促进三羧酸循环和磷酸戊糖途径产

生能量[149]，Phototrophicus methaneseepsis ZRK33
通过同化硫酸盐还原过程获取能量 [29]，细菌

Maribellus comscasis WC007具有纤维素降解能

力[150]，细菌 Erythrobacter flavus 21-3 可介导硫

代硫酸盐氧化途径驱动的零价硫形成过程[96]，

细菌 Oceanirhabdus seepicola 和产甲烷古菌

Methanococcoides seepicolus 能将 GBT 转化为

甲烷[79]，Methanofollis fontis 可以利用甲酸或

氢气和二氧化碳生成甲烷[78]。 
此外，冷泉菌株还具有去除金属离子和降

解石油烃能力，可有效帮助环境污染治理。冷

泉芽孢杆菌 Bacillus sp. 98 及 Pseudoalteromonas 
sp. MT33b 能有效应对重金属镉引起的胁    
迫[151-152]，硫酸盐还原细菌 Pseudodesulfovibrio 

cashew SRB007 通过形成不溶性金属硫化物去除

重金属离子[27]，Alcanivorax venustensis R-72943
具有高压耐受性可专性降解石油烃[153]。 

冷泉微生物在天然产物合成方面具有巨大

的潜力。冷泉微生物组含有种类繁多的次级代

谢 产 物 生 物 合 成 基 因 簇 (biosynthetic gene 
clusters, BGCs)[154]。代谢组学分析在冷泉沉积

物中检测到约 10 000 种次级代谢产物，其中许

多尚未被分类，具有高度新颖性，可作为临床

上对于新抗生素需求的解决方案。冷泉真菌的

次级代谢产物具有出新率高、生物活性强的显

著优势。中国科学院海洋研究所王斌贵研究团

队从来自深海冷泉沉积物的曲霉菌(Aspergillus)
和假霉样真菌属(Pseudallescheria)中提取出新

型的生物碱、萜类化合物、酚衍生物等，这些

产物活性包括广谱抑制植物病原菌、抗水生生

物病原菌、促血管生成活性等 [155-158]。从冷泉

贻贝分离的共生真菌小黄镰孢的芳香族聚酮类

化合物显示出抗菌和自由基清除活性 [159]，南

海 冷 泉 区 深 海 蹼 虾 体 内 真 菌 Curvularia 
verruculosa CS-129 的环霉素二聚体及衍生物对

人致病菌大肠杆菌和 3 种肿瘤细胞系表现出细胞

毒性[160]。除真菌外，原核生物的一些次级代谢

产物也具有重要生物活性，如链霉菌 Streptomyces 
olivaceus OUCLQ19-3 产生的吲哚类次级代谢产

物具有抑菌作用 [161] ，盐单胞菌 Halomonas   
sp. 2E1 产生的胞外多糖 EPS2E1 可增强免疫活

性[162]，弧菌 Vibrio alginolyticus 364 产生的胞

外多糖 EPS364 展现出显著的抗肿瘤活性[163]，

芽孢杆菌 Bacillus sp. CS30 产物具有强烈的抗

真菌活性，能诱导活性氧的生成 [164]，蜡样芽

孢杆菌 H2 的细胞毒素 K 可诱导焦亡性细胞死 
亡[165]。这些冷泉活性物质对于药物开发和医

药领域具有潜在的应用前景，可能成为新型药

物的候选化合物。 

4  天然气水合物开采和微生物的

关系 
天然气水合物，又称“可燃冰”，是水和甲

烷等烃类气体在低温高压条件下结合形成的固

态结晶化合物，这是一种高效的新型清洁能

源，主要分布于深海陆坡和陆地冻土带。全球
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97%的天然气水合物资源赋存在海洋之中，冷

泉是其存在的重要标志之一 [20]。在厌氧环境

下，细菌与古菌协同降解有机物并释放甲烷，

这一过程成为天然气水合物形成的重要气源供

应 [77]。我国南海具有丰富的天然气水合物资

源，初步评估显示，南海大陆坡水合物资源高

达 600−900 亿 t 石油当量，相当于我国已探明石

油和天然气总量的一半[166]。因此，有效开发和

利用水合物资源，将有助于减轻传统能源带来的

环境污染等负面影响，并在全球能源供给、社会

和经济的可持续发展等方面产生深远影响。 
然而，海洋天然气水合物的开发和利用面

临多重挑战。开采时若不能有效控制渗漏，释

放出的甲烷不仅会改变海水的化学特性，引发

局部氧气耗竭和海水酸化现象，而且伴随产生

的硫化氢将进一步加剧海水酸化问题 [167]。此

外，未经充分利用而溢出甲烷也会加剧全球温

室效应[21]。另一方面，水合物开采引发的甲烷

泄漏也会促使微生物群落变化以适应新的生存

环境。在甲烷泄漏区，甲烷浓度增加导致沉积

物微生物群落多样性下降，这主要是因为

AOM 过程的增强，使得特定的微生物群落(如
ANME 和 SRB)占据优势；微生物群落的响应

总体上与甲烷渗漏过程同步，尤其是在甲烷向

上迁移至较浅的沉积层时，微生物群落会迅 
速调整其结构和功能，以适应甲烷浓度的变 
化 [41,168]。因此，为确保开发过程的可持续性

与环境友好性，除了克服开采技术难题，评估

开采过程对环境和生态的影响同样至关重要，

微生物群落及其功能基因可作为评估开采活动

对深海生态系统影响程度及潜在恢复能力的重

要指标。 

5  总结与展望 
研究冷泉微生物的多样性和代谢过程，对

于发掘冷泉微生物遗传资源至关重要。冷泉中

存在丰富的原核、真核微生物和病毒，它们参

与着复杂的生物地球化学循环，如碳、氮、

硫、磷、(类)金属和卤素转化。冷泉微生物遗

传资源在环境保护和资源利用方面具有重要应

用前景，它们可以用于农业改善、环境修复、

水合物资源开发等方面。因此，深入研究冷泉

微生物对于生物资源开发、气候变化应对、可

持续采矿和生物多样性保护具有重要意义。围

绕冷泉微生物遗传资源，未来有以下方面值得

关注。 
(1) 原位采集、测序和微生物培养。传统深

海微生物采样与测序手段由于耗时过长，导致

环境因素变化从而影响微生物的活性状态，致

使获取样品无法真实反映其原位的基因表达情

况。采用深海微生物原位富集与固定取样设

备，即时处理采集样品，能获取更准确的深海

冷泉微生物生长与代谢相关数据。通过部署冷

泉区原位培养和环境参数测量装置并定期监测

调查，对于探究冷泉微生物的物种和代谢功能

多样性具有重要意义。 
(2) 环境影响微生物适应和进化机制。目前

对深海冷泉关键微生物的生态功能和进化特征

已有初步研究，发现环境因素对微生物群落存

在影响，但具体机制和程度尚未深入研究。应

进一步分析微生物如何与环境因素相互作用以

适应冷泉生态系统，研究微生物与病毒之间的

相互作用、微生物之间的共生关系以及对环境

变化的响应机制，有助于更全面地理解冷泉生

态系统中微生物的适应进化机制，帮助极端生

物遗传资源挖掘。 
(3) 冷泉微量元素循环过程及介导微生物的

探究。目前对于深海冷泉中微生物介导的碳、

氮、硫元素循环过程已有较多研究，微量元素

Fe、Mn、As 等也有一定研究，但对于其他微量
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元素循环研究较为欠缺。未来可聚焦微量元素如

Mo、Ni、Co 等，结合生态学、同位素示踪等方

法，揭示微生物介导的微量元素循环过程对维持

深海冷泉生态系统的平衡和功能的重要意义。了

解冷泉微生物对微量元素的吸收、转化和释放过

程，也有助于优化生物资源的开发利用。 
(4) 冷泉基因资源挖掘与数据库建设。深海

冷泉微生物具有复杂性、未知性等特点，仍有

大量未知微生物类群和功能基因亟待挖掘。通

过三代或单细胞测序等全面测序方法和人工智

能模型，可以更高效、精确识别未知基因和冷

泉特有的合成生物学功能元件。建立全面的深

海冷泉生物资源库，涵盖冷泉深海菌种、基

因、病毒和化合物，促进深海冷泉基因资源的

研究与开发。此外，建设大规模发酵平台和高

通量化合物分离设备，将推进深海冷泉微生物

资源的产业化应用。 
(5) 水合物开采影响与适应性研究。深入研究

水合物开采过程中微生物群落的响应机制，包括

其群落组成、功能多样性和基因表达模式的变

化，对于理解水合物开采的环境影响及预测微生

物群落的适应性过程具有重要意义。通过长期监

测和实验模拟，可以揭示微生物在面临环境变化

时的生存策略和进化机制，为水合物开采的环境

风险评估和生态修复提供科学依据。 
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