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摘要  深地(地下深部)微生物是指陆地以及海底表面以下、不以光合作用为主要能量来源、生活在黑暗世界的微

生物. 深地微生物生活在岩石与沉积物空隙或者流体中, 从岩石摄取营养, 从水-岩反应中获取能量. 深地微生物

的总量可与地表生物量相媲美, 但是其分布不均匀, 代谢速率极低, 地质条件是影响其分布和代谢的主要因素.

总体来讲, 随着深度的增加, 由地表带入的有机质含量与能量都降低, 因此微生物的丰度、多样性与活性也随之降

低. 在深部环境, 深地微生物的代谢主要由水-岩反应产生的底物与能量维持. 深地的极端环境造就了特殊的深地

微生物(厌氧、化能自养、嗜热、嗜压、耐寡营养、耐辐射、耐干旱等), 但是这些生物的生存边界目前还没有统

一定论. 尽管深地微生物个体小、生长慢, 但是数量庞大, 物种多样且功能丰富, 在一系列地质过程中起着至关重

要的作用, 也与人类活动息息相关. 因为获取深地样品难度大、费用高, 因此深地微生物的研究尚不够深入, 许多

问题有待解决, 包括深地微生物的起源、生存、与代谢功能, 生物地理分布, 由深地微生物参与调控的元素地球化

学循环, 以及深地微生物资源的开发利用.  
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深地生物圈是指陆地以及海底表面以下、不以光

合作用为能量来源的黑暗生物圈 , 主要由微生物构

成 . 这些微生物主要生活在岩石与沉积物的空隙和

流体当中, 从岩石中摄取无机营养成分、从水-岩石

反应中获取能量进行生长 . 地下微生物的总量可与

地表生物量相媲美, 但是其分布不均匀, 主要受地质

条件控制, 也与岩石和流体的物理化学性质相关. 地

下的极端环境造就了地下微生物独一无二的生理生

态特征, 譬如厌氧(或者兼性厌氧)、自养、嗜热、嗜

压、耐寡营养、耐辐射、耐干旱等. 尽管深地微生物

个体细小、生长速率缓慢(细胞分裂一次需要一个世

纪或更长时间), 但是它们的物种多样、功能丰富, 在

矿物岩石风化、元素循环、油气与金属矿产资源的形

成和迁移、有机污染物的降解等方面起着至关重要的

作用, 有些深地微生物本身能产特殊的抗生素、耐热

的生物酶等物质 , 在生物工程上具有广阔的应用前

景. 因为深地样品获取困难、费用高、学科高度交叉

等特点 , 深地微生物的研究起步较晚 , 发展历史短, 

速度慢, 人才队伍少. 但近20年以来, 这一学科得到

了一定程度的发展 , 本文就深地微生物的主要研究

进展、研究目标、重大科学问题、主要研究内容、深

地微生物的研究方法等几个方面进行综述 , 希望能

引起国内外科学家对这一新兴学科的重视.  

1  深地微生物的主要研究进展 

1.1  国际上主要深地钻探项目与深地实验室建设

的概况 

深地生物圈的研究既有理论意义 , 又有实际应

用价值 . 理论意义包括人们对生命的起源及其他星
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球(如火星等)是否有生命等科学问题的好奇心. 因为

在地球形成早期的极端环境条件下 (如强紫外线辐

射), 地球表面几乎不可能存在任何形式的生命 , 但

是深地环境条件相对温和 , 生物有可能在深地环境

生存繁衍. 因此, 对现代深地生物的探索有助于揭示

早期地球生命的起源和进化. 同样, 现在火星表面也

不适合生命的存在 , 但在火星深部有可能因为有液

态水而孕育生命. 因此, 对现代地球深地生命的探索

有助于揭示火星深部生命的运动规律 . 从地下深部

分离到的微生物通常具有一些独特的习性 , 可以广

泛地应用于环境修复、提高石油采收率等, 在生物技

术和生物能源方面有着广泛的实际应用.  

深地生物圈是一个复杂的生态系统, 需要地质、

地球物理、地球化学、矿物学、水文学、有机化学、

生物化学与分子微生物学等综合研究手段 , 才能对

其丰度、分布、多样性、生态功能等进行综合研究. 由

于地下深部处于厌氧、高温、高压、缺水、寡营养、

低孔隙度、高盐度、高或低pH等极端条件[1], 人类只

有通过钻探或开发地下空腔(深地实验室)才能接触

到这些极端环境 . 这类超深钻孔或者深地实验室在

世界上为数不多、深度不同. 早期的陆地钻探计划往

往由单个国家的科研部门或者石油公司来实施(图1), 

譬如美国南卡罗来纳州的Savannah River Plant (1986), 

新墨西哥州西北部的白垩纪Cerro Negro盆地(地下约

200~300 m深, 页岩与砂岩)[2], 弗吉尼亚州的白垩/三

叠纪时期的Taylorsville盆地(地下约3 km深 , 沉积

物)[3]和科罗拉多州的白垩纪Piceance盆地(页岩与砂

岩)[4,5], 在这些盆地都做了一些深地微生物工作. 最

近的古生代伊利诺伊油气盆地(砂岩与页岩)钻探也

对深地微生物做了一些有意义的工作 , 分离得到了

铁还原、发酵菌等[6,7]. 近十几年以来, 国际大陆钻探

计划(ICDP)资助了一些综合性钻探计划 , 对深地微

生物作为其中的一部分展开了一些研究, 譬如中国大

陆科学深钻项目(CCSD)(地下约5200 m深, 高压、超高

压变质岩)[8~10], 美国东部的The Chesapeake Bay im-

pact project(陨石撞击坑)[11]. 近期正在打钻的还有印

度的The Koyna Dam项目(白垩纪-古近纪玄武岩-花

岗岩, 人工诱发的地震与深地微生物的关系), 南非

的DSeis 项目(主要用来研究由地震活动带来的氢气

与微生物之间的关系)和Bushveld项目 [12 ],  阿曼的  

 

图1  (网络版彩色)陆地上深地微生物研究的主要井孔分布. 大部分井位只有几百米深, 主要是现有的或正在打的石油钻井, 也有一些是 ICDP

资助的深钻项目. Tullis Onstott 教授提供一部分钻孔位置 
Figure 1  (Color online) A global distribution of major continental boreholes that have been used for deep biosphere research. Most boreholes are only 
a few hundred meters deep, and they are mainly used for oil exploration and production. A few recent ones funded by ICDP are also included. Courtesy 
of Tullis Onstott for help on some borehole locations 
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Oman Drilling项目(蛇纹石化与深地微生物的关系)等

等. 最近由于深地页岩气的开发, 人们也开始关注地

层水中的微生物群落、功能以及地表微生物带入地下

高温、高压、高盐等极端环境以后的适应过程与机

理[13].  

用来做微生物研究的深海钻探主要集中在太平

洋、大西洋、白令海等, 研究对象主要是深海沉积物, 

由国际大洋发现计划(International Ocean Discovery 

Program, IODP)承担钻探任务. 历史上第一次大规模

致力于探究深海沉积物生物圈的为大洋钻探计划

(Ocean Drilling Program, ODP, 是IODP的前身)201航

次[14]. 现在微生物学家们参加IODP航次已经成为常

态, 从2010年到目前为止, 已经完成了６个聚焦于深

部生物圈的航次 , 包括以获取太平洋冲绳海槽沉积

物为目的的331航次 [15], 南太平洋环流区极贫养(寡

营养)沉积物的329航次 [16], 大西洋洋中脊侧翼洋壳

的336航次 [17], 日本下北半岛附近海域深部煤层的

337航次[18], 大西洋洋中脊西侧翼亚特兰蒂斯蛇纹岩

化的357航次[19], 日本南海海槽深部生物圈温度极限

的370航次[20], 这几个航次给我们带来有关深部生物

圈全新的甚至是颠覆性的认识 . 真正打到洋壳岩石

(辉绿岩)的是2010年实施的IODP 304, 305航次, 打钻

位置在北大西洋的Atlantis Massif[21], 随后的301与

327航次对胡安-德富卡岭侧翼的洋壳玄武岩也实施

了钻探取样 [22], 并且在钻孔内部安装了原位流体检

测与取样的CORK系统, 与岩石的微生物群落做了对

比[23].  

与深地钻探工程不同 , 深地实验室可以为研究

深地生物圈提供更直接有效的手段 . 尽管在世界范

围内已建立了许多地下实验室 , 用于研究粒子物理

学和天体物理学 , 但是利用这些设施研究深地生物

还是一个相对较新的思路 . 瑞典哥德堡大学地下深

部生物圈实验室(the Deep Biosphere Laboratory)是世

界上研究地质微生物学最早、也是最好的实验室之

一 , 从1987年就开始运行 . 该实验室建在Äspö火成

岩中 , 深度约为450 m, 各种钻孔累计达1700 m[24], 

研究范围主要集中在深地微生物的生物量、分布、多

样性、活性以及微生物和金属元素(尤其是放射性核

素)之间的相互作用, 该实验室也包括微生物处理核

废料和微生物降解烃类污染物等应用研究 . 到目前

为止, 地下深部实验室在全球都开始启动, 包括加拿

大(Whiteshell)、芬兰(ONKALO)、瑞士(the Grimsel 

test site)、日本的Mizunami(正在筹建过程中)[25]、中

国的锦屏地下实验室(CJPL).  

南非地下金矿是另一个深地微生物研究的实例, 

利用现有的矿山坑道作为天然实验室, 在过去的8年

中已进行了大量的深地微生物学研究 . 矿井坑道纵

向延伸5 km. 尽管地质条件相当极端(高温、高压、

高盐度、强辐射、贫营养、缺少能源和水分), 但是

研究人员还是做了大量的工作 , 从中分离出了一些

新的极端微生物[26~29].  

1.2  主要研究进展 

最近十几年以来 , 有许多深地微生物的综述性

文献[23,24,30~42]、专辑和有关书籍[43,44]专门报道和介绍

深地微生物的研究成果 [45~47], 还有专门的国际会议. 

总的来说, 地质微生物学家在深地微生物的生物量、

多样性与地质条件之间的关系、物质与能量代谢方面

有了一系列重大发现 . 目前有关深地微生物的研究

程度可以从一张图来总结(图2). 在浅层 , 微生物的

主要碳源与能量来源是由光能驱动产生的有机质 , 

但是随着深度的增加 , 有机质含量与生物可利用性

降低 , 异养微生物的丰度与活性 (图3)也随之降低 . 

在深部环境, 岩石孔隙度减小, 有机质含量进一步降

低, 微生物总量和多样性也随之降低, 但是来自于水

-岩反应产生的H2含量增加, 可以为微生物的活动提

供能量. 下面就几个方面对主要进展做个总结.  

1.2.1  深地微生物生物量与地质条件的关系 
虽然目前还不能准确测定深地微生物的数量, 但

是根据已有实验结果可推测其总量 . 早在1998年 , 

Whitman等人[48]估计海洋和陆地深地微生物细胞数量

分 别 为 3.5×1030 和 0.25×1030~2.5×1030 个 . 但 是

Kallmeyer等人 [34]在2012年计算结果显示 , 海洋深地

微生物细胞数量仅为2.9×1029, 总碳量为4.1×1015 g, 

约占全球生物量的0.6%. 不过McMahon和Parnell[36]

在 2014 年推测陆地深地微生物细胞数量应该在

0.5×1030~5×1030, 总碳量为0.14×1017~1.35×1017 g, 占

全球生物量的2%~19%, 这与Whitman等人[48]估计的

结果基本符合.  

最近, Magnabosco等人 [49]收集了3800个深地生

物量的数据, 其中三分之一的数据来自于地下水, 三

分之二来自于岩石. 通过对生物量与深度、温度关系

的拟合并且假定生物圈的下限是122℃, 最终得出大

陆深地的总生物量为2×1029~6×1029个细胞, 如果采  
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图 2  (网络版彩色)环境条件与深地微生物随深度变化的示意图. 随着深度的加大, 温度与压力升高, 岩石孔隙度降低, 地表带入的有机质减

少, 生活在岩石孔隙水的生物量、活性、功能多样性也随之降低, 但是由地质过程产生的气体(甲烷、氢气、二氧化碳、氦气等)升高, 可以孕

育一些深地特有的微生物[47]  
Figure 2  (Color online) A schematic overview of microbial distribution along depth in relation to geochemical gradients. With increased depth, mi-
crobial biomass in porewater decreases, likely due to increased temperature, pressure, and decreased porosity and nutrients. Surface and shallow sub-
surface processes are driven by photosynthesis, and surface-derived H2O, O2, 14C, and 37Cl diffuse downward. Deep subsurface processes are driven by 
“geogas” (H2, CH4, CO2, and He)[47]  

 

图 3  异养微生物在不同环境介质中的产 CO2 的速率(每年每升孔隙

水产 CO2 的摩尔数), 异养微生物产 CO2 速率可以用来指示其活性[47] 
Figure 3  In-situ CO2 respiration rates (in unit of moles per liter of 
water per year) from various environments. These rates are only mean-
ingful for heterotrophic microorganisms. Subsurface rates were based on 
groundwater geochemical analyses and modeling[47] 

用同样的拟合公式 , 对洋壳深度0.5~6.5 km进行积

分, 得出海洋深地生物量为5×1029个细胞, 因此全球

的深地生物量总和大概为7×1029~11×1029个细胞 [49]. 

这个估计值不包括土壤和海水中的生物量.  

陆地沉积物与岩石当中的生物量随着深度增加

而降低 [49], 与海洋沉积物的生物量递减趋势基本一

致 [34], 但是与岩石类型或者孔隙水的含量没有关系. 

岩石或者沉积物中的生物量与总有机碳的负相关只

体现在表层1~2 m处, 随着温度和盐度的升高, 生物

量快速降低(图4), 表明温度、盐度是深地微生物的主

要限制因素 , 与前人结果相符 [38,50]. 在300 m以上 , 

每立方厘米地下水中的生物量要低于每克岩石中的

生物量, 但是在300 m以下, 两者的生物量相当. 与

岩石中的生物量不同 , 地下水当中的生物量只与深

度、温度相关, 与pH、盐度或者可溶性有机碳的含量

无关 . 在Magnabosco等人 [49]统计的3800个数据点之

中, 只有57个点有细菌和古菌丰度的数据. 从这些数

据总体来看, 深地环境以细菌为主(>50%).  

1.2.2  深地微生物的多样性与地质条件之间的关系 
总体来讲, 随着深度的增加, 微生物的多样性降

低[51,52], 这主要是因为随着深度的增加, 环境条件变

得非常恶劣(碱性或者酸性pH、高温、高压、低孔隙

度、寡营养等), 生物可利用的底物减少, 岩石连通性

差使得外部的微生物难以进入. 在南非2.8 km的金矿

环境, 微生物的多样性非常低, 一个生态系统由一种

菌组成 [53,54]. 同样的 , 在美国的爱达荷州的Lidy热

泉, 95%以上的群落由自养型的产甲烷菌组成[55].  

古菌在深地环境普遍出现, 以产甲烷菌-甲烷微

菌纲(Methanomicrobia)和奇古菌门(Thaumarchaeota) 
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图 4  每克岩石或者每立方厘米地下水中的生物量与温度的关系[49], 

生物量用对数表示 
Figure 4  A negative correlation between microbial biomass and tem-
perature. Biomass is in the unit of cells/cm3 (pore water) or cells/g 
(rock)[49] 

较常见, 但是近几年也有其他古菌的报道. 在深海环

境的甲烷厌氧氧化古菌(anaerobic methane-oxidizing 

archaea, ANME)与硫酸盐还原细菌共生现象比较普

遍, 但是陆地环境也发现有ANME分布. 深地细菌以

变形菌门(Proteobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)为主. 

在较浅的低温、微氧环境, 细菌往往以变形菌门为主, 

但是在高温、厌氧的古老沉积物活岩石当中, 厚壁菌

门会成为主要类群 [53,56,57]. 变形菌门的α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria)、β-变形菌纲(Betaproteobacteria)

和γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)在深地环境都比

较常见, 厚壁菌门以产孢子的硫酸盐还原菌为主, 这

可能与地下的极端环境有关 . 有研究认为厚壁菌门

虽然产孢子 , 但是在地下环境还是以正常的营养细

胞为主 [53,58], 但是也有研究者通过对比DNA与RNA

以后发现 , 厚壁菌门的DNA远比RNA含量高 , 显示

厚壁菌门细胞可能以孢子形式存在[47].  

深地环境的真核生物往往比较少 , 目前发现的

真核生物有原生动物、真菌、线虫等[59]. 尽管在深地

环境宿主稀少, 但是病毒还是比较常见. 瑞典的深地

实验室岩石裂隙水当中检测到每毫升水有105~107类

似病毒的颗粒 , 这要比原核生物高1个数量级 [60], 

Eydal等人 [61]分离得到了其中的一些病毒. 另外, 深

地微生物的基因组当中也有检测到病毒的序列 , 表

明深地环境确实有病毒的存在 , 并且有可能调控深

地微生物的数量与水平基因转移[62].  

1.2.3  深地微生物的能量来源 
在沉积岩为主的深地环境 , 碳源与能量来源主

要有2种, 由地表带入的光合作用产生的有机碳和地

球深部由无机反应产生的有机碳 . 在其他岩石或者

地下流体环境, 有机质非常稀少, 深地微生物的主要

能量来自于地质成因的氢气与甲烷 [25]. 氢气作为一

个能被微生物利用的主要还原剂 , 为微生物生长和

代谢提供能量和电子. 地下水-岩相互作用产生氢气

的过程主要有3种 [31]: (1) 花岗岩辐射分解裂隙中的

水[63~66]; (2) 玄武岩和橄榄岩中含铁矿物催化的水还

原[67]; (3) 硅酸盐矿物“物理机械-化学自由基”机制介

导的水裂解 [68]. 这些地质过程可产生足够的氢气 , 

为地下微生物的生长和代谢提供能量和电子.  

早在1992年, Gold[69]就提出了“深地氢气能为微

生物生长提供能量来源”的假说, 但是直接验证这一

假说的是美国能源部西北太平洋国家实验室的

Stevens和McKinley[70], 他们首次在美国华盛顿州玄

武岩地下水中发现能够利用氢气作为能量来源的自

养微生物群落 . 他们发现这些玄武岩地下水中含有

60 μmol/L的氢气, 稳定性同位素数据证实微生物群

落以自养微生物为主, 室内实验证明, 玄武岩和水在

厌氧条件下反应可产生氢气 . Stevens和McKinley[70]

将这一观察到的微生物系统称为“地下化能无机自养

微生物生态系统”. 与上述广泛存在的地质产生氢气

过程相呼应的是微生物所表现出来的氢气代谢能力. 

地质成因的氢气与普遍存在的无机碳(CO2, CO)为自

养型产甲烷菌、产乙酸菌、硫酸盐还原菌、铁还原菌、

硝酸盐还原菌和甲烷厌氧氧化菌提供能量和碳源 , 

构成深地生物圈的生态系统[24,47,71].  

除了氢气以外 , 甲烷气体也是一种重要的能量

来源, 在深地环境, 甲烷厌氧氧化古菌往往与其他细

菌形成共生 , 可能也代表深地微生物一种重要能量

代谢模式 [72]. 如甲烷厌氧氧化(AOM)过程就是由两

种深地微生物MOA(甲烷厌氧氧化古菌)和  SRB(硫

酸盐还原菌)共同完成的, 在无氧的条件下通过共营

养代谢的方式将海底75％的甲烷转化为大量碳酸盐

沉积 . 这一发现回答了人们对海底大量甲烷去向不

明的疑问 , 也解释了大量自生碳酸盐岩的成因 [73]. 

最近有人发现 , 甲烷的厌氧氧化还可以和铁的还原

过程相耦合[74].  

近来有人根据南非深部地下金矿坑的深地生物

圈研究, 提出了另一种观点, 认为深地生物圈的主要

代谢过程是硫驱动的反硝化作用 . 硫驱动的自养反

硝化菌作为主体代谢过程(占1/3)驱动了N, S, C循环, 

而氢驱动的自养过程只占1%[72]. 这种代谢过程与以
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前的报道一致 [8,75]. 最近也有人发现 [76,77], 在CO2较

高的地区(譬如碳酸盐地区), 铁的氧化细菌丰度很

高 , 这一类自养微生物有可能通过铁的氧化来进行

CO2的固定.  

可能氢驱动过程、S-N耦合过程、共营养代谢过

程等互相交织, 构成了地下生物圈的主要代谢过程. 

亦可能在不同地下环境中, 不同的过程占主导地位. 

最近的研究显示 [78], 深地微生物的种类与功能和地

下能量的多少直接有关 , 在浅部的地下环境 , 细菌

(特别是Sulfurimonas)占主导 , 这些细菌可能从硫与

氢气的氧化和反硝化耦合过程中获取能量 , 但是在

中部环境, 以铁氧化细菌(Gallionellaceae)为主, 在更

深的地下水, 微生物群落以全新的古菌为主, 其能量

代谢尚不清楚. 由上可见, 深地生物圈代谢过程的能

量问题是一个重要的科学前沿 , 其具体的机制与地

质环境之间的关系还有待于进一步研究.  

1.2.4  深地微生物的极端环境适应性 
深地微生物采用一系列代谢过程来适应地下的

极端环境. 由于地下环境往往是高温, 因此嗜热微生

物是最常见的一种深地微生物 [79]. 地下岩石孔隙水

长期与岩石接触溶解了许多的离子, 造成盐度升高, 

微生物经过长期的适应与进化 , 也能演变成嗜盐的

微生物 [80], 甚至在蒸发岩当中还能发现微生物 [81]. 

单细胞杜氏藻(Dunaliella)是高盐环境常见的初级生

产者, 为了能应对高盐环境, 细胞内部能合成大量的

甘油. 有人猜测, 这些甘油一旦释放, 可支持大量异

养细菌和古菌的生存 [82]. 另外 , 地下高盐环境也能

降低DNA的分解速率 , 因而降低能量的需求 , 因此

地下高盐环境有利于深地微生物的生存. 另外, 深地

环境的微生物细胞往往呈球形、体积小, 推测可能是

微生物适应极端环境的结果 . 由岩石矿物溶解造成

盐度升高的同时, 碱度也有可能升高, 因此嗜碱的微

生物在深地环境也比较常见[27,83].  

微生物对地下极端环境的适应还体现在细胞膜

上, 因为建立跨膜离子的浓度梯度需要消耗能量, 因

此, 一旦离子的浓度梯度建立起来以后, 微生物会极

力调整细胞膜的成分用来降低离子的丢失或者降低

离子的跨膜扩散速度. 相对H+离子而言, Na+离子的

跨膜扩散速度会比较低 , 因此细胞在产生跨膜电位

的时候 , 会优先采用Na+离子 , 而不用常见的H+离

子 [84]. 因为古菌的细胞膜具有较低的渗透性 , 在防

止离子丢失方面具有明显的优势 , 因此在低能的极

端环境古菌比较常见[84,85].  

另外 , 微生物对深地极端环境的适应还体现在

代谢调控机制方面 . 因为复杂的代谢调控途径会消

耗较高的能量, 因此深地微生物为了生存, 需要尽量

降低能耗, 因而会采用简单的代谢调控策略, 但是简

单的调控策略与缓慢的生长速率也会降低基因突变

速率, 从而降低进化速率[85].  

病毒在深地微生物环境适应性方面可能也会起

到一定作用, 因为深地环境宿主稀少, 裂解性噬菌体

会比较少, 但是溶原性的病毒可能会常见, 并且会对

宿主的代谢基因起到抑制作用 , 因而有利于宿主在

低能环境下生存. 在这种条件下, 病毒与宿主是一种

互利关系[62].  

1.2.5  特有的深地微生物 
深地微生物研究的一个关键问题是 : 极端的深

地环境是否孕育了特有的微生物? 从目前的研究结

果来看, 只有一个硫酸盐还原菌(Ca. D. audaxviator)

可能是深地环境特有的 , 这个菌在南非地下金矿发

现[12,53], 占整个生态系统群落的99%以上, 其基因组

显示其具有嗜热、运动性、产孢子、硫酸盐还原、碳

氮固定等特征 , 因此这一个菌本身是一个完整的生

态系统, 不需要依靠外界的帮助. 但是其他研究发现

这个生态系统可能还有其他细菌和病毒存在 [54,86]. 

除了南非以外 , 这一个属的其他种在美国内华达州

的 Death Valley[87] 和 欧 洲 的 芬 兰 等 地 也 均 有 发

现 [88,89], 尽管同一个种在3个大陆都有发现, 但是其

生理生态是否相同还不得而知 , 因为到目前为止还

没有人把这个菌培养成功. 除了Ca. D. audaxviator以

外, 南非铂矿还发现杆状、横断面呈现5角星或者6角

星形状的原核生物. 其他的细菌或者古菌, 譬如深古

菌 门 (Bathyarchaeota), 曙 古 菌 门 (Aigarchaeota), 

Hadesarchaea等, 这些微生物往往在地下或者地表环

境都能出现 [31], 因此无法判断是否来自于深地环境, 

地表与深地来源的菌在生理生态上是否有区别还不

得而知 . 推测深地极端环境选择的可能是特有的功

能, 而不是特有的物种.  

2  深地微生物研究的科学目标与关键问题 

地球上的生物圈包括地球深部大量未知的生命

形式 , 对深部生物圈的深入研究将提高我们对地球

生命过程的认知 , 同时有助于我们理解深地生命对

地表生物地球化学循环和气候变化的影响.  
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评 述 

2.1  科学目标 

深部生物圈的总体研究目标包括: (1) 探索深地

生物圈的生物量、多样性、代谢特性、进化历史和环

境适应特征; (2) 阐明地球深部和表层生物圈之间的

关系; (3) 研究生物可利用的碳库与通量; (4) 对比不

同深度的生物和非生物过程; (5) 带动教育、公共服

务并训练新一代的青年科学家 . 具体目标包括 : (1) 

探索深地生物圈的多样性及其分子组成 , 其内容包

括大陆和海洋深部的生境对比 , 深地生命圈的生物

地理分布特征, 深部生物圈的进化过程和速率, 地球

演化历史和深部生物圈进化之间的关系 , 地球以外

的星球存在生命的可能性; (2) 确定深地生物圈的边

界条件(温度、压力、营养、空间隔离、能量来源等), 

其内容包括深地极端条件下生命的生存方式 , 深地

微生物迁移和群落演替的速率 , 深地生物圈特殊的

生理学和生物化学过程, 包括新的碳氮合成途径、能

量代谢和细胞结构; (3) 深入了解深地生物圈和岩石

圈的关系 , 其内容包括微生物在矿物岩石风化中的

作用, 深地生物圈的能量来源, 包括岩石矿物、放射

性、机械应变能等等, 与深地微生物活动相关的碳水

化合物合成途径和转化规律; (4) 探讨深部生物圈与

气候变化的关系 , 其内容包括探讨深部生物圈与全

球碳循环的关系 , 整合化能合成的有机化合物与全

球碳循环模型; (5) 区别碳循环的生物和非生物过程, 

其内容包括不同地质历史时期的生物和非生物碳循

环和地下生命起源的条件; (6) 培养未来青年科学家

从事深部生物圈的研究; (7) 向公众和各类学生传播

地球深部生物圈科学的意义.  

2.2  关键科学问题 

2.2.1  基本的生物学问题——深地微生物的起源、

生存与代谢 

为了解深地微生物在地下黑暗世界的起源、生

存、繁殖和进化, 我们将会面对一系列基本的生物学

问题. 譬如: 深地微生物来自何处? 是否起源地下? 

如果来自地表的话 , 它们如何到达地下深处? 这些

微生物如何适应深地极端环境? 适应的速率有多快? 

深地极端环境是否造就了特有的微生物? 现有的微

生物细胞结构模型在地下深部是否依然有效? 深地

微生物生长的速率有多快? 如何检测其生长速率? 

由于深地微生物的代谢极其缓慢(深部岩石中微生物 

的CO2的年产率为10−12 mol/(L a), 低于土壤、湖泊沉

积物10个数量级(图3), 检测单个细胞代谢速率[90]可

能比较困难 , 微生物群落甚至更大空间尺度的代谢

速率是否更有意义? 在地下几米至几十米空间尺度

可用地球物理的方法来检测生物的生长与代谢 [91], 

当然还得结合数学模型来推测微生物活动对地质过

程的作用 . 如果在人类时间尺度无法直接测定代谢

速率的话 , 是否可以通过自然过程积累的生物标志

化合物来反推深地微生物的代谢速率? 有些保存在

岩石流体包裹体的生物已经生活了万年至亿年的时

间 [92], 是否可以通过这些活化石来推测深地微生物

的代谢速率?  

自然生境常见的生物膜在地下生命活动中扮演

什么样的角色? 地下深部环境介质(岩石矿物构成)

和微生物种群存在高度异质性 , 因此研究的时候应

注意研究对象的空间尺度和微生物的赋存状态(浮游

的或是附着在矿物表面), 在缺少连通的地下世界(由

岩石造成的孤立生态系统), 微生物个体之间独立意

识是否更强 [53]? 地表微生物群体行为的调控机制是

否还适用于深地环境? 个体之间是否存在新的能量

传递方式(例如电子在细胞间穿梭或者矿物在细胞之

间起到电子传递作用)[93~95]? 微生物个体之间的共营

养是否是深地生物应对极端环境的一种生存方式[72]? 

由细胞正常凋亡和病毒侵染介导的细胞衰亡和基因

漂移在深地微生物群体进化中的重要性如何[62,96]? 

要回答这些问题, 我们需要整合分子微生物学、

基因组学、蛋白组学等手段并结合分离和培养实验得

到的微生物生理学和生物化学知识 . 地球化学和地

球物理参数等环境条件的野外观测将为地下微生物

的生态学解释提供基础背景材料 . 我们的研究必须

在一定时间与空间尺度来评价微生物在极端环境条

件下所进行的长周期新陈代谢活动 . 最终是否成功

关键取决于采集新鲜的原始样品、最新技术的运用、

并且在地下原位进行分子和微生物学实时动态观测

与检测.  

2.2.2  深地生物圈的生存边界 
深地微生物的生存边界目前还没有统一的结论, 

但是绝大多数科学家一致认为 , 温度可能是决定微

生物底界的一个最重要因素 . 虽然已培养微生物的

最高生长温度在常压下为121℃[97], 在有一定压力条

件下为122℃[98], 但是油藏环境往往是85℃以上就没

有微生物了. 在90℃以下, 醋酸的合成往往是由微生

物完成 , 但是在高于90℃ , 醋酸往往由热裂解产生, 
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因此深地微生物的最高承受温度可能是由生物维持

代谢所需要的能量与化学反应能提供的能量相对大

小所决定的 [38]. 随着温度的升高 , 氨基酸消旋作用

(racemization)的速率越快 , 微生物需要不断地合成

新的蛋白才能维持生命, 所需要的能量也就越高, 因

此需要那些高能的化学反应才能维持这样的生态系

统. 也就是说, 在寡营养的环境, 化学反应所产生的

能量比较低, 因此只有低温微生物才能生存, 但是在

富营养环境(譬如流体运移比较快的地下通道), 孕育

高温微生物的概率就会比较高 . 目前嗜热细菌和古

菌(90℃)都来自高能量的热泉环境 , 这些环境富含

H2, H2S及氧气[47], 这些物质通过化学反应能够产生

足够的能量来为嗜热微生物提供足够的能量 . 从上

面分析可以看出 , 深地微生物生存的最高温度可能

不是恒定的, 而是随着其他条件的变化而变化, 譬如

压力、盐度、放射性、含水量会影响化学反应的速度

与产生的自由能 , 因此也会影响深地微生物的最高

生长温度. 譬如, 目前已知的最高生长温度的嗜热产

甲烷菌Methanopyrus kandleri在0.4 MPa(4个大气压)

下生长温度为116℃, 但是在20 MPa下生长温度可以

达到122℃[98].  

与温度比起来 , 深地微生物的压力承受范围要

更大一些. 在深海环境, 由于几千米的水体, 深海沉

积物与海洋地壳的微生物承受的压力很高 , 譬如在

最深的海沟, 静水压力可以达到100 MPa, 但是在大

陆深部, 压力相对较低, 比如在3 km深的南非金矿, 

压力只有30 MPa左右. 压力对微生物的影响主要集

中在深海环境[99~104]; 高压对陆地微生物影响的研究

目前基本上是空白[47].  

2.2.3  深地微生物的生物地理分布 
综上所述, 许多深地环境虽然相隔几千公里, 但

是深地微生物有许多共性 , 譬如细菌大多以变形菌

门(Proteobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)为主, 这种

共性在海洋环境或者地表环境可以理解 , 因为微生

物可以随着海水或者空气扩散 , 但是在深地环境由

于岩石的不连通性, 微生物扩散应该是比较困难的, 

也许地下类似的极端环境造就了类似的微生物 , 也

许不同深地环境的微生物开始都来自于同一个地表

环境, 但是它们进化速度极慢, 因此也保留了原先的

物种? 或者地下极端环境病毒非常活跃 , 从而使得

深地微生物有足够的机会发生水平基因转移? 但是

如果我们要研究深地微生物的地理分布 , 仅仅限于

物种水平上的比较是远远不够的 , 深地微生物很有

可能在物种上类似, 但是在功能上差别巨大, 因此需

要从功能上对深地微生物进行精细的对比研究.  

2.2.4  深地环境的生物地球化学问题 
地表生物地球化学循环的驱动力来自于太阳能, 

然而, 在漆黑的地下深部并没有太阳能, 必然有其他

类型的能量代谢与生物活动来驱动这些元素循环 , 

譬如由放射性元素(K, U, Th)产生的辐射将水分解而

产生的H2, O2和H2O2, 以及这些氧化剂对含S, Fe, Mg

甚至含As矿物的氧化反应等等 . 深地微生物可以通

过其复杂的生物途径从这些反应中获取能量 . 同时

调节元素的氧化还原循环.  

深地微生物活动能连接地球深层和浅层的碳和

其他元素循环 . 深地环境的碳可能源于地表光合作

用产生的有机质、含有机物的陨石或者宇宙外来物

质, 也有可能源于地壳和地幔. 在海洋环境中, 地球

表层来源的有机物经过沉积埋藏 , 其分子和同位素

组成会经历较大的变化, 只有0.1%~0.5%有机物被埋

藏到地下 . 期间有机物的转化过程大多数由微生物

参与. 最后埋藏的有机物比较难以降解, 很难被深地

微生物群落所利用. 最新研究揭示, 某些深海微生物

可以利用很难降解的木质素[105], 但是其利用的效率

与程度需要进一步研究. 随着埋藏时间的加长, 经过

多次热转化之后, 有些可以分解成生物可利用物质. 

除了从地球表层系统进入地下生物圈的碳之外 , 碳

也可以从地壳与地幔进入地下生物圈 . 从深部来源

的碳具有不同的成分与同位素组成 , 根据氧化还原

条件的不同, 可能以CO2和CH4形式进入深地生物圈. 

由无机化学反应合成的长链有机物也可能给地下生

物圈提供有机碳 . 这些深部来源碳的成分和通量可

能会影响微生物的生理多样性和群落结构.  

研究深地生物圈的一个主要目标就是要研究微

生物的种类与群落结构、生理生态特征、功能多样性

对不同碳组分与通量的响应 . 有关地下异养生物如

何利用非生物合成的有机碳进行新陈代谢是当前深

地微生物学的一个重要研究方向 , 这一点在沉积盆

地尤其重要, 因为在富含有机质的沉积盆地(例如中

国黑龙江的松辽盆地), 地下深处许多有机碳是非生

物成因的 , 这些有机物可能会造就一批与地表微生

物完全不同的微生物群落与代谢途径. 除碳之外, 地

下的生物圈同时还需要其他元素(如 H, N, P, S, O)和

过渡金属元素. 因此, 将来深地微生物的研究工作主
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要集中于: (1) 可支撑深地生命的元素种类和化学组

成; (2) 这些元素的生物可利用性; (3) 调控这些元素

丰度的生物地球化学过程.  

2.2.5  深地生物圈的能量来源 
深地微生物可以利用氧化还原反应所释放的能

量进行新陈代谢活动. 一系列地质过程包括淬火、流

体活动、构造活动等会产生另外一些化学反应而为微

生物提供各种能量(如氢气、甲烷等). 水热过程是将

化学物质从一个平衡体系过渡到非化学平衡体系的

有效途径, 能形成矿藏, 也为地下生态系统提供能量

与物质来源 . 海洋与陆地深部有机物会经历一系列

的转化反应, 释放生物可利用的有机物, 为深部生物

圈提供碳源和能量 . 在热液系统里的水岩相互作用

(譬如蛇纹石化)可合成有机物(譬如甲烷)并迁移至地

下生境, 为地下生态系统提供能量与碳源. 另外, 地

下深部的岩石经历放射性衰变而产生氧化态或者还

原态的物质 , 进一步进行氧化还原反应 , 释放能量 , 

也为地下生态系统提供能量来源.  

为了进一步理解这些机制的重要性 , 深地微生

物研究必须分析地球深部化学背景并了解微生物新

陈代谢的途径 , 确定微生物生长及个体间相互作用

所需要的最小能量. 通过这些相互作用来确定水圈、

岩石圈及大气圈之间相互依存关系 . 为了了解地球

深部微生物群落与碳等相关元素之间的关系 , 目前

我们面临很多尚未解决的问题 . 其中一个突出的问

题是地下微生物群落规模与其赖以生存的碳与能量

之间的不匹配性. 也就是说, 在深地环境虽然能源极

其匮乏, 但是仍然有微生物活动. 此外, 很有必要开

发新的实验方法来精确测定化学元素的生物利用规

律及对有毒元素的去除机制 . 通过比较化学物质与

生物体内的同位素组成 , 可以用来鉴定生物元素来

龙去脉(也就是常说的同位素示踪).  

2.2.6  深地生物圈的营养循环 
生物活动需要30种左右的元素 . 生物体对碳、

氮、磷的需求以及生物与环境之间的作用构成了我们

熟知的营养循环. 然而, 对这些元素循环在地球深部

的作用却很少报道 , 以致我们至今仍不清楚哪一些

元素限制了深部微生物的生存. 在很多深部环境, 除

氮气以外, 溶解态的磷和氮含量都低于检测限. 而在

另一些深部环境, 氮元素至少以3种形式保持在较高

的浓度. 这些工作说明在某些深部环境中, 除了常规

元素外, 可能存在其他微量因素限制着生命过程. 代

谢产物的积累有可能对养分循环产生抑制作用 . 微

生物是否从各种岩石矿物风化过程中获取种类繁多

的微量元素 (包括合成生物酶所需要的过渡金属元

素), 这些元素的循环途径又是怎样 , 目前根本不清

楚. 有些元素的循环可能完全在地下深部进行, 而另

一些元素可能与地表有交换 , 对这些元素循环的深

入研究将有助于我们理解地表与深部环境元素之间

的耦合关系.  

3  深地生物圈的研究方法 

深地微生物的特殊生活方式(譬如依赖于岩石生

活的微生物群落及其独特的微生物-矿物相互作用)需

要我们用新的思维与技术来培养微生物以及提取微量

以至于痕量的DNA来鉴定物种与功能. 同位素示踪与

成像技术, 包括纳米二次离子质谱仪(nano-SIMS)[106]

和荧光原位杂交技术(BONCAT-FISH)[107,108]为我们研

究微生物的功能与代谢提供了最新的技术支撑 . 高

精度质谱仪 , 包括测定微生物脂类单体同位素的质

谱仪也将成为定量研究深部生物量的一项重要技术. 

所有这些实验数据最后需要通过模型整合 , 预测极

端环境的生物地球化学过程[109,110]. 最近发展起来的

一类模型是将微生物群落按照功能进行分类 , 考虑

某一类特定功能微生物的基因丰度与表达程度 , 并

且将这些微生物参数整合到数学模型 , 从而描述由

微生物介导的地球化学过程[111].  

3.1  地下岩石裂隙、空隙的三维分布 

要观察微生物在地下环境的运移与岩石介质发

生的一系列生物地球化学反应 , 首先需要对地下流

体通道的三维空间分布有一个清晰的认识 . 流体通

道的三维空间分布可以通过在井下安装一个压电源

来实现, 这种源可以产生高频(1000~10000 Hz)、高空

间分辨率的地震波(P波), 也可以安装轨道震动器产

生低频、高振幅的地震P与S波. 这些地震波的传播速

率与幅度经过信息处理以后可以提供深地环境的通

道分布以及井与井之间的联通情况[112]. 这种压电波

谱上具有1~2 m空间分辨率, 对液体、固体界面特别

灵敏, 纵向的分辨率往往要比横向的分辨率高[113].  

3.2  深地微生物采样方法的建立 

尽管地下深部微生物总量巨大 , 但是单位体积

或单位重量的生物量还是比地表的生物量低得多 , 
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因此研究深地生物圈的关键是要避免地表生物的污

染. 同时为了保证测定原位微生物的活性, 必须尽量

保持深地环境的原位条件(如温度、压力、寡营养、

氧化还原条件等). 这就要求采用特殊的取样方法 , 

采用无菌、封闭、低压的泥浆循环系统进行岩心采样, 

无菌的泥浆可以通过添加化学性质惰性、但是具有杀

菌效果的化学试剂来实现 . 封闭的泥浆循环体系可

以保持深地样品的原始氧化还原状态 , 使用无氧的

泥浆可以避免因氧气带入井孔而改变地下流体的成

分与性质 . 泥浆的压力低于地层的压力可以保证泥

浆不会入侵岩石与流体样品 . 同时在循环泥浆中加

入荧光小球或Br离子用来示踪样品的污染状况 [46], 

如果在所采样品中发现这些示踪剂 , 证明所采样品

已经受到泥浆污染 . 目前也有人提出在原位直接将

岩心、地层水或者沉积物冰冻以后再运往地表, 这样

有可能大大降低污染的可能性[114]. 在野外建立一个

小型分子微生物实验室(DNA扩增仪、测序仪等), 实

时检测泥浆中的微生物丰度或种类 , 如果突然检  

测到微生物的丰度、多样性或群落组成有变化, 那么

可能有地下流体混入到泥浆或地表生物带入泥浆 . 

微生物的丰度也可以用流式细胞检测仪进行细胞  

计数.  

3.3  深地环境地质、地球化学特征 

通过现场与室内分析测定岩石的孔隙度、渗透

率、电导率、化学成分、矿物成分、元素价态、有机

质含量与成分等 , 鉴定生物可利用的电子供体与受

体. 测定各个井位的流体成分, 包括与生物活动有关

的元素(碳、氮、硫、金属元素等)以及稳定同位素成

分特征 , 对有机物检测其组分与各组分碳氮同位素

特征. 通过气象色谱-质谱测定气体的成分与同位素

组成, 重点关注碳(甲烷、二氧化碳、碳氢化合物、

烃类等)、氢、氮等同位素成分.  

通过这一系列的测试分析 , 可以列出不同深地

环境有可能发生的各种地球化学反应 , 运用热力学

方法计算反应自由能 , 初步判断由生物参与的各种

生物地球化学反应. 通过对深地流体成分的测定, 可

以在三维空间计算各种组分的通量 , 这些通量可以

与生物量、多样性、功能基因进行相关分析, 从而估

算深地微生物对各种化学反应的调控作用.  

3.4  深地生物圈丰度与种群、基因、功能多样性

研究 

微生物丰度用细胞计数法或荧光定量PCR的方

法进行定量. 最新发展起来的荧光成像方法(图5)可

以对地下岩石当中的微生物直接观察 , 不需要采用

任何标记[115,116]. 其基本原理是用深紫外线照射原位

微生物 , 由细胞体内的物质发出荧光从而被激光检

测到. 这种方法可以直接用在不透明的岩石表面, 扫

描微米到几十厘米的空间范围 , 检测单细胞或者群

落, 因为扫描时间只有几百微秒, 因此不会对样品造

成损伤.  

 

图5  采用深紫外方法在玄武岩表面检测细胞的分布. (a) 在Lo’ihi 海山(980 m水深)培养的玄武岩表面, 浅色的是原位培养以后形成的铁氧化

物; (b) 采用深紫外方法探测到的微生物细胞; (c) 为(a)和(b)图像的叠加, 显示微生物附着在铁氧化物矿物的表面. 亮度比例尺是每 0.06 ms、

每纳米用 320 nm 荧光所检测到的光子数[116] 
Figure 5  In-situ imaging of microbial cells on the surface of incubated basalt surface. (a) A visual image of incubated basalt surface showing basalt 
minerals and Fe oxides (light color). Fe oxides formed as a result of in-situ incubation at 980 m below seafloor. (b) Raster-scanned deep UV fluores-
cence image showing microbial distribution on basalt surface; (c) an overlay of (a) and (b) showing microbial distribution around Fe oxides[116] 
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微生物多样性是研究地下生物圈的第一步, 可以

揭示生物与地质环境的协同演化. 生物多样性用分子

微生物学方法 , 直接从地质样品提取DNA片段 , 用

PCR扩增, 再进行16S rRNA基因分析多样性, 目前高

通量测序方法成本低、效率高, 是研究大量样品的理想

方法. 研究深地环境活微生物的多样性, 可以直接从

样品中提取RNA, 再反转录成cDNA, 再进行进化分析. 

微生物多样性还可以通过脂类(PLFA和GDGT)分

析来协助获得. 细菌和古菌是深地微生物的重要组成

部分, 而这两类菌的细胞膜具有特征脂类化合物: 细

菌往往具有由不分枝脂肪酸与L-型磷酸甘油以酯键相

连接而成的磷酸磷脂脂肪酸(即PLFA); 而古菌往往具

有由分枝碳氢链与D-型磷酸甘油, 以醚键相连接而成

的四醚键类脂(即GDGT). 不同功能和种属的微生物

往往具有不同的特征脂类图谱, 所以研究样品中的脂

类图谱可以快速判别样品之间的微生物种群差异. 而

16S rRNA基因是细菌和古菌共有的管家基因, 可以高

分辨率识别样品中的微生物种群组成.  

微生物的基因多样性可以通过单细胞组学、宏基

因组学、宏转录组学、功能基因芯片等最新技术、方

法来研究 . 利用单细胞基因组学可以快速地从复杂

环境中获取单个细胞的基因组, 研究其代谢潜能, 这

项技术对挖掘地下功能微生物并研究其生态功能具

有得天独厚的优势 . 该项技术的难点在于单细胞分

离及微量基因组扩增的难度 . 环境微生物宏基因组

学与转录组学分析可以从深地样品中直接获得基因

组中所包含的微生物遗传组成及其群落功能等信息, 

识别未知功能基因 , 以便充分认识和开发利用地下

微生物资源.   

功能基因芯片GeoChip 5.0涵盖了各种功能微生

物的16.7万个基因探针 , 这些功能微生物与环境中

碳、氮、硫、磷、金属等元素的生物地球化学循环过

程有关. 因此, GeoChip技术能够快速检测各类环境

中微生物介导的地球化学过程及功能基因的表达程

度, 可以将微生物功能基因、生态功能(例如固碳和

氨氧化速率等)及地球化学过程有机结合起来. 在检

测环境样品中的已知功能基因多样性方面, GeoChip

技术已经显示了非凡的实力[117].  

3.5  深地微生物的功能研究 

地下深部微生物活性与功能的测试主要集中在

有机质降解、CO2产生、CO2的化学(暗)固定、氮气

的固定、甲烷的产生与厌氧氧化、硝化与反硝化、氢

气的氧化、金属氧化与还原等等过程, 主要采用化学

与同位素标定的方法(stable isotope probing, SIP)将微

生物功能与种属联系起来 , 原位活跃微生物的新陈

代谢会吸收重同位素(13C, 15N等)标定的底物 , 合成

较重的DNA、RNA、蛋白与脂类物质[118], 因此通过

微生物的种属鉴定, 再结合同位素的示踪, 可以推测

微生物的代谢速率 , 判断各种微生物在这些过程中

所起到的作用 . 目前常用的同位素示踪技术包括

SIP-DNA, SIP-RNA和SIP-lipid, 这些技术通过标定

碳源或者氮源来确定在一个复杂的群落结构中 , 某

些特定功能微生物的代谢活性与途径[119]. 当同位素

标定技术与原位成像技术相结合 , 则可以在原位条

件下 , 确定某一类微生物的特定功能及其与环境的

相互作用, 其中最著名的技术是纳米-二次离子质谱

仪成像技术(nano-SIMS)[106]. 如果把这项技术与微生

物荧光杂交技术结合起来, 那么可以在原位条件下, 

确定在一个微生物群落里面 , 哪一类微生物吸收了

同位素标定的底物以及吸收的速度有多快 , 这对鉴

定深地环境微生物的活性与功能至关重要.  

3.6  深地微生物的分离培养 

根据实时地球化学监测及微生物种群构成及功

能基因多样性分析结果, 设计选择性培养基, 有针对

性地对参与碳氮硫元素循环(如碳固定、氮固定、硝

化与反硝化、纤维素降解、硫酸盐的还原与硫化物的

氧化等)的功能微生物, 进行原位富集、现场及室内

分离培养和生态功能鉴定 , 并对部分微生物菌种功

能酶开发及对潜在的工业应用前景进行评价.  

因为地下深部流体往往含有丰富的营养成分 , 

是微生物活动的“热点区”, 因此深地原位实验主要

集中在含有流体的地下孔道 , 基本思路是将地下流

体直接用来培养 , 或者对地下微生物进行一定程度

的扰动以观察微生物的响应. 借鉴瑞典的Äspö Hard 

Rock Laboratory的成功经验[120], 通过实例来说明一

下(图6). 在现有的井孔里, 可以考虑从井壁打斜井, 

争取穿过含有流体的裂隙 , 斜井与裂隙的交叉部位

用橡皮塞将含有流体的裂隙隔离 , 这样用抽水泵可

以将地下原位的流体直接抽入培养容器进行原位培

养或进行分子微生物分析 , 也可以在一口井位加各

种营养成分, 再让这些营养回流到岩石裂隙, 与地下

岩石流体反应以后, 从另外一口井抽上来, 在这一过  
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图 6  (网络版彩色)地下深部原位微生物培养与操作系统示意图 
Figure 6  (Color online) A schematic diagram of in-situ microbial 
incubation experiment  

程中, 观察微生物对这些营养组分的改造(譬如有机

组分的降解等)或者响应(譬如醋酸)[121]. 另外, 也可

以在一口井位加入示踪微生物, 在旁边井位抽上来, 

这样观察微生物在地下的迁移距离. 

4  结语 

深地生物圈生物量巨大, 种类繁多, 代谢途径多 

样, 对地球系统过程起着重要的调控作用, 同时它们

也是潜在的资源, 有望在医学、环保、能源资源等许

多领域发挥重要作用. 因此, 深地生物圈研究是国家

深地科技战略的重要组成部分 , 也是生命科学和地

球科学的重要交叉学科 . 深地微生物研究经过20年

左右的发展, 取得了一批可喜的成果, 但是尚有许多

关键问题没有解决, 特别是在生物量、多样性及年产

率(活性)、主要代谢机制、生物地球化学循环过程、

采样装备与原位观察模拟、样品的采集与保存、数据

共享等方面还面临许多挑战, 对深地生命的起源、生

存方式、繁殖和进化以及能量代谢、物质循环等根本

问题还知之甚微. 因此, 我国亟需在深地生物圈领域

提前做出战略规划和部署 , 亟需建设一支稳定的深

地生物圈研究队伍、平台和技术, 与国际一流团队进

行实质性的合作 , 尽快提高我国深地生物圈的研究

地位 . 我国近几年无论在国家投资还是人才队伍建

设方面都展示了良好的前景, 希望通过这次“中国地

下深部生物圈”战略研究项目的顺利实施, 来培养一

批专业人才队伍 , 积极推动国内深地微生物的研究

向纵深发展.  
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式进行了统一的校对, 特此感谢. 感谢审稿人的修改意见; 感谢参加《深部地下生物圈战略报告》编写工作的同

行鼓励与启发. 
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Summary for “深地生物圈的最新研究进展以及发展趋势” 

Recent developments and future directions of deep biosphere research 

Hailiang Dong 
State Key Laboratory of Biogeology and Environmental Geology, China University of Geosciences, Beijing 100083, China 
E-mail: dongh@cugb.edu.cn 

The deep biosphere consists of microorganisms that thrive in continental and oceanic subsurface, and are independent of 
photosynthesis. Subsurface microorganisms live in rock fractures and subsurface fluids, and extract nutrients and energy 
from water-rock reactions. Globally, subsurface microbial biomass is comparable to total surface biomass, but its distri-
bution is extremely heterogeneous, and metabolic rate is very slow, depending on specific geological conditions. Overall, 
with increased depth, microbial biomass, diversity, and activity decrease, likely because of more extreme environmental 
conditions in the subsurface (increased temperature and pressure, but decreased nutrients and pore space). Surface and 
shallow subsurface processes are driven by photosynthesis, and surface-derived H2O, O2, 

14C, and 37Cl diffuse down-
ward. Deep subsurface processes are driven by “geogas” (H2, CH4, CO2, and He). Temperature is the most important 
environmental condition that ultimately limits the depth of the biosphere, but this limit can be influenced by other condi-
tions, such as nutrient levels and pressure.  

Limited data have shown that deep subsurface environment is dominated by bacteria (>50%) but archaea, eukaryotes 
and viruses are all present. Proteobacteria and Firmicutes are two dominant bacterial phyla and their relative proportions 
change with depth. In shallow and young sediments/rocks with relatively low temperature, Proteobacteria are dominant, 
but in deeper and older rocks with higher temperatures, Firmicutes become more important. Archaea are also widespread 
in the subsurface, and often consist of Euryarchaeota (dominantly Methanomicrobia) and Thaumarchaeota. Unlike sedi-
ments and sedimentary rocks at shallow depths where surface-derived organic matter is present, microbes in the deep 
subsurface usually depend on H2 as a major source of energy. H2 can be derived from several pathways including radiol-
ysis of water, serpentinization of ultramafic and mafic rocks, and water splitting by highly oxidizing radicals. In addition, 
methane oxidation, Fe/S oxidation, and sulfur-driven nitrate reduction may provide additional sources of energy for fuel-
ing subsurface microbes.  

Subsurface microorganisms have adapted to extreme environments, and are usually anaerobic, chemolithotrophic, 
thermophilic, halophilic piezophilic, oligotrophic, radiation and desiccation resistant, however, the specific survival lim-
its have remained largely elusive. Among these physiological traits, thermophilic and halophilic microbes appear to be 
predominant in the subsurface. To survive in low-energy environments, subsurface microbes have evolved specialized 
metabolic pathways and have developed less permeable cell membranes to minimize ion loss. Despite these evolutionary 
traits, unique subsurface microbes, e.g., those with unique physiologies that are distinctly different from surface mi-
crobes, are rare. Ca. D. audaxviator, originally found in South Africa deep mines and later discovered in other continents, 
is the only one that appears to be endemic to subsurface environment. Therefore, subsurface microorganisms may be 
unique in the functions, but not necessarily in taxonomy. 

Due to the difficulty of obtaining subsurface samples and high cost, deep biosphere research is still in early stage. A 
number of important questions remain elusive such as: (1) The origin, survival, and evolution rates of subsurface micro-
organisms; (2) geological conditions that ultimately limit microbial survival in the subsurface; (3) biogeographic distri-
bution of subsurface microorganisms; (4) the microbial role in the global cycles of carbon and other elements; (5) alter-
native energy sources; (6) co-evolution of the geosphere and biosphere. To answer these questions, in-situ imaging and 
isotopic tracers are some of the important tools to analyze low-biomass samples. International collaboration is needed to 
coordinate sample collection and processing, to jointly analyze samples, and to share the data and samples. Among all 
these, education is the key to ensure that a stable and highly interdisciplinary team of professionals are motivated to ad-
vance the subsurface microbiology investigation to the next level. 

deep subsurface microbes, extreme environments, surviving boundary conditions, energy, biomass, diversity 
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