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提要  两极占据地球生物圈表面积的 14%, 共同组成了地球上独特的冰冻生物圈。南极是被南大洋包围着

的巨大大陆, 受南极绕极流所影响。而北极则是由欧、亚、北美三洲大陆包围着的北冰洋以及大量分散的

岛屿所组成。极地海洋生物圈主要包括海水、海冰两大生态系统, 而海冰是在两极地区存在的一个独特的

生态系统。极地的海洋、海冰、冰下湖泊等环境中包含了大量的未知病毒和作为其主要宿主的微生物群落, 

是全球生物地球化学循环重要驱动力之一。本文对近十年来在南北极海洋环境中病毒多样性的研究进展进

行综述, 其中大多数的病毒多样性是随着宏基因组学技术的进步而被人所知的。目前对极地海洋双链 DNA

病毒组已有较好的认识, 而对单链 DNA 病毒组和 RNA 病毒组的认识还非常有限。总体来说, 对于极地海

洋病毒认识还处在初级阶段, 仍然存在大量未知的科学问题等待我们去探索。 

关键词  极地  海洋  海冰  病毒  多样性  宏基因组 
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0  引言 
 

南北两极储存着 72%以上的地球淡水资源, 

具有大量的燃料能源储备以及丰富的生物多样

性。南北两极作为全球气候变化的驱动器, 无时

无刻不在影响全球的气候与环境, 对全球的生态

系统有着非常重要的作用[1]。南极洲被南大洋包

围着, 南大洋被强大的南极绕极流所驱动, 而北

极则被陆地包围。这两个大陆在四千万到二千五

百万年前移动到地球相反的两极地区, 造成了如

此不同的地形。地磁和重力数据表明, 北极在北

美大陆和欧亚大陆盆地的驱动下 , 从 6.1 亿至

1.45 亿年前演变为一个由陆地包围的冰冷的水冰

极地地区[2-4]。南极洲是由超级大陆冈瓦纳大陆解

体而成的, 冈瓦纳大陆被南大洋包围。南极大陆

永久性地被冰川覆盖, 只有 0.4%的面积是由散布

着湖泊和池塘的裸露陆地组成的[5-6]。 

极地环境包含了各种各样的细菌、古细菌和

真核微生物群落, 它们与病毒一起构成了极地生

态系统的重要组成部分[7]。它们存在于一系列栖

息地中, 包括陆地、海洋、海冰、冰下湖泊和冰

锥洞等, 大量的微生物群落使得这些极地地区成

为了活跃的生物地球化学循环场所[8-9]。这些环境

覆盖了地球表面约五分之一的面积, 不适宜人类

生存, 是独特微生物群落的家园[10]。考虑到极地

海洋的连通性有限以及淡水供应(这些淡水供应

分别来自冰川融化和流入南大洋和北冰洋的河流)
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的差异, 这两个地区的常住微生物群落只有大约

30%的相似性[11]。 

病毒是游离在海洋环境中的一类无细胞结构

的生物, 在海洋中分布非常广泛, 并且数量极其

丰富, 全球海洋中的病毒粒子丰度能达到每毫升

3×106 个, 比海洋细菌丰度高了 3~25 倍[12]。在各

大洋的所有海域中, 海洋病毒都是数量最大、物

种多样性最丰富的生物, 它们主要感染的目标是

海水中的微生物。每年, 很大一部分海洋浮游原

核生物的死亡都是由海洋病毒的侵染所导致的

(约占其总死亡率的 40%~60%), 给全球的海洋生

物地球化学循环带来了非常巨大的影响[13]。  

作为全球海洋环境中数量最为庞大的生物 , 

浮游病毒在调节海洋生物群落结构、介导水平基

因转移和代谢重组、影响生物地化循环等方面发

挥着非常重要的作用。在海洋中 , 每日大约有

20%的浮游生物被病毒感染裂解, 海洋中的很大一

部分浮游生物死亡的原因就是病毒的裂解作用[14]。

海洋病毒可以通过微生物细胞裂解的方式影响微

生物群落的结构和功能, 从而使细胞内的物质转

化为可溶性颗粒有机物并被其他微生物同化吸

收。由于病毒对宿主生物的感染有着特定的专一

性, 因此通过病毒的裂解作用会一定程度上减少其

宿主的丰度, 从而间接改变其他生物种群的丰度, 

进而改变这片海域的生物群落结构[15]。海洋病毒还

可以介导生物间的水平基因转移, 由海洋病毒介

导的水平基因转移可以分为溶源性基因转导和非

溶源性基因转导两种[16-17]。前者是溶源性病毒在

感染宿主细胞后把病毒携带的遗传物质整合进宿

主的基因组中, 在之后的装配释放过程中, 使增

殖的病毒粒子携带有原宿主细胞基因, 从而通过

对下一个宿主细胞的侵染实现原宿主的基因转

移 [18]。非溶源性转导则是指病毒在宿主细胞内

的装配合成过程中混入了宿主的遗传物质 , 从

而通过病毒粒子整合进入了新的宿主基因组

中 [17,19]。此外, 已知病毒基因组含有控制光合作

用代谢途径以及碳、氮和硫代谢的基因。海洋病

毒与其宿主之间的这种长期的密切关系, 促进了

彼此之间的共同进化, 增加了海洋的生物多样性

和遗传基因的多样性。除此之外, 海洋病毒还可

以通过侵染微生物宿主来调节海洋生态环境中的

能量流动和物质循环, 从而影响生物地球化学循

环[20]。 

目前关于极地病毒已有初步研究结果, 也有

综述分析了南极陆地和湖泊病毒的研究进展 [21], 

但关于极地海水和海冰中病毒研究的综述较少。

本文针对此问题, 对南北极海水和海冰病毒的丰

度、生态特征、群落结构与多样性的最新研究进

展进行综述, 以期为极地海洋病毒的进一步研究

工作提供信息。 

 

1  海洋病毒宏基因组技术进展 
 

近年来, 宏基因组学的方法在海洋病毒的学

术领域发展迅速, 并且正在产生大量关于病毒群

落多样性和动态变化的文库, 但是存在一个限制

宏基因组应用的关键问题 : 病毒的核酸相对于

细菌核酸含量来说相当低 [22-23]。为了获得足够

的核酸进行宏基因组测序 , 就要减少细菌和细

胞外核酸的污染 , 主要通过三个步骤来从环境

样品中纯化浓缩病毒以减少污染和在测序之前

直接扩增提取的病毒核酸。幸运的是 , 最近已经

解决了在构建病毒组时许多可能导致偏好或效

率低下的因素 [24-25]。首先, 通过氯化铁絮凝(Iron 

Chloride Flocculation)来浓缩病毒颗粒(通常从海

水中可以回收超过 90%的病毒)[26], 这种方法克

服了切向流过滤法(Tangential Flow Filtration)病

毒颗粒回收效率变化幅度过大的困扰, 成为了一

种新的病毒颗粒浓缩方法, 并广泛应用于塔拉海

洋考察(Tara Ocean Expeditions)病毒组的研究。其

次, 利用复制的病毒基因组数据评估密度梯度法

和酶促消化法对病毒的纯化效果, 据此来指导研

究人员选择最佳的方法以实现他们的研究目标。

第三, 将从病毒浓缩物中提取的核酸单独或作为

测序建库制备的一部分而进行接头扩增(Linker 

Amplification), 使 dsDNA能够近似定量地扩增病

毒基因组, 如果同时进行多重置换扩增(Multiple 

Displacement Amplification, MDA), 由于 MDA 具

有一定的偏好性, 可能会对病毒的相对定量产生

影响。此外, 各种测序平台和文库制备方法学现

在都有比较多的经验数据, 这使研究人员能够选

择特定的应用方法。这些进展共同促成了一个病

毒样本到序列获取的新实验流程, 以产生近定量

的、可重复的病毒宏基因组, 用于环境 dsDNA 病
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毒群落的研究。 

 

2  南极海洋病毒组研究进展 
 

南极具有非常特殊的地理环境, 远离人类社

会, 很少受到人类活动影响。这些年来, 随着各国

科技力量的增强, 人们对南极地区的探索不断深

入, 迄今为止有 40 多个国家在南极地区建立了

100 多个极地科学考察站。其中我国在南极有着 5

个科学考察站, 分别为长城站、中山站、昆仑站、

泰山站以及正在建设的罗斯海新站[27]。我国科学

家通过“雪龙”号和“雪龙 2”号等极地考察破

冰船对南极开展了多学科的考察研究, 在多项科

学研究上取得了重大的突破性进展。海水和海冰

是南极主要的海洋生态系统, 为包括细菌和病毒

在内的极端嗜冷微生物提供了生存栖息地。近年

来, 科学家们对南极半岛和普里兹湾等少数海域

的海水病毒组进行了前期研究, 获得了南极海域

病毒组的第一手资料。然而, 目前关于南极病毒

组的研究报道仍然较少[21]。 

2016 年, 科学家对西南极半岛帕尔默科学考

察站(Palmer Station)的 DNA 和 RNA 病毒组分别

进行了时间序列研究 , 结果表明温和病毒

(Temperate Viruses)在这一地区占主导地位, 随着

细菌产量的增加, 从溶原性(Lysogenic Life Strat-

egy)转变为裂解性(Lytic Life Strategy)复制[28-29]。

温和病毒主要隶属于短尾噬菌体科(Podoviridae), 

而之前其他环境中的研究普遍认为温和病毒主要

隶属于长尾噬菌体科(Siphoviridae)。裂解性病毒

主要隶属于肌尾病毒科(Myoviridae)。同时, 南大

洋病毒群落在遗传物质上不同于低纬度病毒群落, 

主要是受这种温和病毒优势的驱动。这一新的信

息表明, 极地环境中病毒与宿主的相互作用有着

根本的不同。在极地环境中, 细菌生产的强烈季

节性变化会选择温和的病毒, 这是由于其能够根

据资源的可用性而改变复制策略, 从而具有更广

泛的适应能力。此外, 温和病毒成为优势种可能

导致由原噬菌体诱导引起的细菌死亡, 有助于解

释在极地和低纬度海洋生态系统中细菌和初级生

产力之间的时间延迟和较低的比率。这些结果共

同表明 , 温和病毒与宿主的相互作用对于预测

极地海洋系统变暖引起的微生物动态变化至关

重要[28]。对南极帕尔默站附近沿海地区采集的纯

化病毒样本进行的宏基因组学研究结果显示, 在

夏季浮游植物大量繁殖期间(11 月至 3 月), RNA

病毒占总浮游病毒高达 65%(8%~65%), 并且大

多数 RNA 病毒的基因组中都具有与微小 RNA 病

毒目(Picornavirales)最为匹配的正链 ssRNA 基

因。通过整合这些基因组片段, 得到了 5 个新的、

几乎完整的 RNA 病毒基因组, 其中 3 个具有与感

染硅藻的 RNA 病毒相似的特征 , 这一结果与

RNA 病毒影响南极水域硅藻水华动态的假设一

致[29]。 

塔拉海洋考察也对美洲和南极半岛之间的高

纬度海区 3 个站位表层和次表层叶绿素最大层 5

个样品的病毒组进行了研究报道, 并对塔拉海洋

病毒组数据集 (TOV)中大于 100 kb 的基因簇

contigs 进行了分析, 证明了南极洲的病毒种群与

世界其他地区(共有 26 个, 包括表层和深海站点)

存在明显差异[30]。利用宏基因组技术对从塔拉海

洋和马拉斯皮纳(Malaspina Expedition)研究考察

期间采集的表层和深海病毒样本进行分析, 获得

了大量的完整基因组和大基因组片段, 并分析由

此产生的“全球海洋病毒组” (Global Oceans 

Viromes, GOV)数据集, 以呈现丰富的双链 DNA

病毒的全球海洋分布图 , 包括基因组和生态环

境。GOV 数据集共鉴定出 15222 个表层和中层病

毒群(Viral Population, 相当于种水平), 包括 867

个病毒簇(Viral Cluster, 相当于属水平)。最新的

全球病毒组 2.0 数据集整合了北极病毒宏基因组

的数据, 发现南极病毒组与北极和中低纬度海洋

病毒组之间存在非常大的差异, 代表了一个独特

的病毒区(Viral Ecological Zone)[31]。  

2016 年本课题组报道了南极普里兹湾(Prydz 

Bay)的病毒丰度分布。研究表明, 表层病毒丰度

约为每毫升 105~106个, 平均值为每毫升 1.1×106个。

表层病毒在近岸埃默里冰架(Amery Ice Shelf)前

缘附近丰度较高, 普里兹湾湾内高于湾外, 表层

病毒丰度整体上呈现由近岸至远海减少的趋势。

而本课题组 2018 年对普里兹湾病毒宏基因组进

行了报道, 结果表明, 在南极普里兹湾附近表层

海域有尾噬菌体目 (Caudovirales)病毒处于支配

地位, 相对物种丰度高达 67.67%~71.99%。其中

长尾噬菌体科(29.34%~34.78%)的所占比例高于
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肌尾噬菌体科(17.60%~21.30%)和短尾噬菌体科

(10.37%~18.58%)。此外, 在普里兹湾的研究发现

了核质巨 DNA 病毒 (Nucleocytoplasmic Large 

DNA Viruses, NCLDV)类群的大量存在, 其中主

要是藻类 DNA 病毒科(Phycodnaviridae)和拟菌病

毒科(Mimiviridae)的成员。并且在南极第一个深

海病毒组样品(采集自海面以下 3357m 水层)中发

现 NCLDV 的相对丰度超过 30%, 并且与低纬度

的夏威夷 ALOHA 时间序列站的深海病毒组结构

相似。利用病毒组拼接得到的病毒基因组发现, 

南极普里兹湾宏基因组拼接得到的病毒基因组

(PBI2_1_C, 环状, 长度为 34336 bp)与从北极分

离得到的病毒 Cellulophaga phage phi10:1 和

Flavobacterium phage 11b 的基因组相似性最高, 

暗示着南北极病毒组之间存在紧密联系[32]。 

同样 , 2019 年本课题组在南极南斯科舍岭

(South Scotia Ridge)的研究也发现, 有尾噬菌体

和 NCLDV 在该地区具有很高的生物多样性, 其

中有尾噬菌体的相对丰度高达 85.74%~88.59%, 

丰度最高的为短尾噬菌体 (41.92%~48.70%), 其

次为肌尾噬菌体(22.92%~29.46%)和长尾噬菌体

(11.92%~14.08%)。而 NCLDV 的相对丰度低于普

里兹湾海域[32], 为 2.85%~4.24%, 其中占主要地

位的是藻类 DNA 病毒科的成员(1.32%~3.57%), 

推测 NCLDV 在极寒环境中的多样性较高。并且, 

在南斯科舍岭病毒组中发现了 5 个新的感染球形

棕囊藻病毒的噬病毒体(Phaeocystis globosa virus 

virophage, Pgvv)基因组片段[33]。 

在西南极半岛智利湾(Chile Bay)浮游植物水

华(Phytoplankton Bloom)爆发前后的宏基因组研

究显示了肌尾噬菌体和藻类 DNA 病毒科的相对

丰度变化 , 爆发前由肌尾噬菌体(82%)占主导地

位, 而爆发后改为藻类 DNA 病毒(92%)占主导地

位, 阐明了极地海洋病毒在水华爆发过程中对群

落结构调节的重要作用[34]。此外, 还报道了一种

新的藻类病毒(Phycodnavirus, PaV), 推测该病毒

的宿主为南极棕囊藻(Phaeocystis antarctica), 一

种主要在南大洋繁殖的浮游植物[35]。这项工作能

够识别极地水华发育过程中主要病毒因子的变化, 

并表明病毒类群在浮游植物赤潮爆发过程中的变

化可以作为一个模型来理解整个水华期的发展和

衰退。 

海冰生态系统是极地特有的生态系统类型 , 

是极地海洋生态系统的重要组成部分。与细菌、

藻类和原生生物宿主相关的病毒在南极海冰中也

有发现[36], 尽管目前尚无海冰病毒宏基因组的研

究被报道。随着海冰的形成, 富含盐分和营养物

质的盐水通道和盐穴就会形成, 并在冰内保持液

态。由于是半封闭的, 它们支持微生物生长, 并有

利于提高病毒和微生物宿主之间的接触率[37]。在

南极洲不同地区的海冰中检测到了高病毒丰度, 例

如, 在深秋和夏季的罗斯海冰中检测到病毒丰度为

每毫升 106~108 个[38], 其中包括在盐水和淤泥冰芯

样本中的衣壳直径大于 110 nm 的大型病毒[36]。在

南极东部普里兹湾的两个近海地点, 通过每年海

冰周期从两个不同深度采集的速冻样本中检测到

病毒数量在每毫升 0.6×105~5×105 个之间[39]。最

近 , 第一个可培养的噬菌体-宿主系统是从威德

尔海的第一年和第二年冬季海冰中分离出来的[37], 

共鉴定出感染典型海冰细菌 59株, 并首次分离到

4 株南极海冰病毒(分别命名为 PANV1、PANV2、

OANV1 和 OANV2), 其宿主分别属于典型海冰

细菌 Paraglaciecola 和 Octadecabacter。 

 

3  北极海洋病毒组 
 

不同于有着巨大大陆的南极, 北极地区由北

冰洋、沿岸亚、欧、北美三洲大陆以及大量分散

的岛屿组成 , 是地球环境系统中重要的一部分 , 

直接影响全球尺度的大气环流、大洋环流和气候

演化等[40]。在每年的大多数时间内, 大多数地区

的北冰洋表层都会有冰盖形成, 在北冰洋中心位

置有着终年不化的海冰, 这些海冰最久的甚至已

经有三百万年的历史。北冰洋下方有 2/3 的面积

是大陆架, 储藏着大量的的石油资源, 也有着非

常丰富的底栖生物和浮游生物多样性。现今, 北

极生态系统是对全球气候变化最敏感的生态系统, 

北极地区发生的环境变化在很大程度上取决于边

缘海大陆架上发生的过程, 包括大量的淡水径流

等[41]。从陆地引入的大陆水域和外来物质的转化, 

对水体理化性质的形成、控制物质的生物地球化学

平衡、横向和纵向通量以及生物生产起着重要的作

用。此外, 北极生态系统对与海洋人类活动和河流

径流污染物有关的人为压力特别敏感。随着全球气
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候变暖, 北极地区正发生着快速的气候环境变化, 

不仅对北冰洋沿岸地区的人类活动产生影响, 还对

全球的气候环境产生直接或间接的影响[42]。 

海冰是在北极地区存在的一个独特的生态系

统, 它给包括了细菌和病毒在内的几类丰度极高

的特殊冰相关生物提供了生存栖息地。低温是影

响微生物多样性的关键性因素之一, 这些物种不

仅把海冰作为它们的栖息地, 它们之间发生的相

互作用对整个生态系统的功能也具有潜在的巨大

影响。近年来, 科学家们多次在北冰洋地区开展

科学考察, 获得了大量研究资料[43]。然而, 受到

北冰洋地区特殊的地缘关系的影响, 这些地区的

研究成果相对较少[44]。 

北极与南极洲一样, 由于冰层融化, 光和淡

水输入也经历了类似的季节性波动[45]。由于温度

和光照影响极地地区的微生物多样性, 为了了解

营养循环, 已经进行了一些研究, 将病毒成分与

原核生物丰度联系起来[46]。北极地区的病毒群落

组成和分布已通过分子方法进行评估, 如随机扩

增多态性 DNA PCR(RAPD-PCR)[45]、末端限制性

片段长度多态性(T-RFLP)和宏基因组学[47-48]。在

加拿大北极地区, 用 CRA-22 和 OPA-13 引物检测

到的 DNA 基因组中, 病毒群落的变异受空间距

离和空间相关环境参数的影响。在巴芬湾和北极

群岛, 这种变异与原核成分不耦合, 可能表明这

些病毒感染真核宿主[46]。 

2006 年, 科学家通过对北美北冰洋 16 个不

同地点的 56 个样本的未培养病毒组的焦磷酸测

序鉴定了 ssDNA 噬菌体和原噬菌体(Prophage)。

使用 tBlastX 和 tBlastN 对来自北极和其他三个海

洋区域(加拿大英属哥伦比亚沿海、马尾藻海、墨

西哥湾)的组装序列与非冗余和环境种子数据库

进行了比较 ,  并使用噬菌体蛋白组树 ( P h a g e 

Proteomic Tree)进行了分类学分类 [48]。这些分析

表明 , 海洋噬菌体与土壤和沉积物中发现的噬

菌体不同 , 可以通过它们的生物地理学加以区

分 [23]。此外, 通过病毒宏基因组技术研究了北冰

洋北美洲扇区 16 个站位 56 个样品混合组成的一个

病毒组文库的病毒群落结构, 发现北极与加拿大英

属哥伦比亚沿海、马尾藻海、墨西哥湾三个海洋环

境的病毒群落结构存在显著差异, 并发现北极样品

中含有更高比例的原噬菌体序列(prophage-like 

sequences)。但大多数病毒类群在四个环境中均被

检测到, 一定程度上支持生物地理学的基础假说

“Everything is everywhere, but, the environment 

selects”。但由于测序通量所限, 当时北极病毒组

的数据量仅有 69 Mbp, 这极大限制了我们对北极

病毒组的深入认识[23]。 

对加拿大北极波弗特海和阿蒙森湾的空间和

季节性调查表明了这些高度异质的北极环境中的

类 T4 肌病毒和藻类 DNA 病毒的组成和驱动力[49]。

在 2003—2004 年收集的环境样品上 , 对藻类

DNA 病毒的 DNA 聚合酶 B 基因(polB)、肌噬菌

体的主要衣壳蛋白基因(g23)以及细菌(16S)和真

核生物(18S)SSU rDNA 使用已建立的标记基因进

行了 PCR 变性梯度凝胶电泳(DGGE)指纹图谱分

析。病毒组合的季节性变化与病毒群的季节性变

化有关。polB 指纹图谱显示不同季节的藻类 DNA

病毒种群存在显著差异。藻类 DNA 病毒多样性

与 18S rDNA 动态相关, 表明病毒种群结构和潜

在寄主群落对环境变化的响应。g23 带型具有高度

动态性, 表明感染原核生物的各种肌病毒在季节

和空间上都存在差异; 但在不同季节、不同地区或

不同深度取样的情况下, 没有检测到显著差异[49]。

虽然这项研究提供了微生物和病毒群落结构的定

性评估, 但它仅限于两种可以设计引物的 DNA

病毒, 并且通过 DGGE 的分辨能力, 即大小和核

苷酸组成相似的扩增子一起迁移。 

来自北极附近波罗的海的研究提供了一个从

北极到亚北极地区过渡过程中, 对蓝藻浮游生物

和相关微生物类群进行详尽的宏基因组和转录组

分析的例子[50]。在这个区域海冰形成的盐水通道

中, 原核生物和病毒多样性的研究也在展开。以

培养为基础的方法已认识到希瓦氏菌(Shewanella)

和黄杆菌 (Flavobacterium)菌株是波罗的海海冰

中最丰富的异养细菌, 在那里, 北部波的尼亚湾

(Gulf of Bothnia)每年可能在严冬中被冰层覆盖超

过 6 个月。据报道, 这些冷活性细菌通常被宿主

范围狭窄的长尾噬菌体和肌尾噬菌体感染[51]。根

据国际病毒分类委员会(ICTV)分类标准, 这些分

离的噬菌体中有 6 个属于 5 个新属[52]。与宏基因

组学相比, 这种基于培养的研究在评估病毒多样

性的能力上似乎有限, 然而这些特征化的病毒是

序列数据库的重要补充, 因为超过 60%的宏基因
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组注释结果不能匹配上已知的病毒类群[53-54]。众

所周知, 病毒通过感染循环来调节群落结构, 引

起系统内的各种化学流动, 进而导致生物地球化

学循环的转变。序列数据提供了可以外推的证据, 

以便更好地了解病毒的生态作用与生态位。利用

细菌核心基因系统进化树上丰富节点数(分类群)归

一化的病毒细菌比例为感染潜势的量度, 发现这种

潜力通常与波罗的海细菌多样性呈负相关[50], 并

支持了负密度依赖的选择性环境会导致更大的

宿主多样性的推测。因此 , 更丰富和更有效的宿

主群体可能会增加对病毒攻击的易感性 , 这种

情况可能导致宿主多样性和感染风险之间的直

接关系。  

最近, Gregory 等[31]建立了一个由 145 个横

跨全球海洋的病毒样品构成的、拥有 195728 种

全球海洋 DNA 病毒组的最新全球海洋病毒宏基

因文库(Global Ocean Viromes2.0, GOV 2.0), 其

中在北冰洋及其附近海域的 20 个采样点共收集

到 41 个样品, 这 41 个北冰洋病毒样品代表了海

洋中最显著的气候密集区和极端环境。与以往的

GOV 病毒数据集相比, GOV 2.0 增加了部分海洋

中层和极地病毒样品 , 也改进了病毒基因组序

列的拼接方法。通过对 145 个样本的聚类分析, 

GOV 2.0 将全球海洋病毒群落分为了 5 个生态区

(Ecological Zones)——北极病毒生态区(ARC)、

南 极 病 毒 生 态 区 (ANT) 、 深 海 病 毒 生 态 区

(BATHY)、温带及热带上层海洋生态区(TT-EPI)

和温带及热带中层海洋生态区(TT-MES)。对这些

病毒生态区的预测因子和驱动因子进行的单维

度和多维度评估结果显示 , 与全球微生物研究

相似, 温度是构成这些生态区的主要驱动力, 此

外, 温度在病毒-宿主相互作用中起着重要作用, 

尤其是在北极地区。在每个生态区中寻找特殊的

病毒适应因子时发现 , 每个样品中至少有

124882 个基因是正向选择的, 其中 82%的基因

无法得到功能注释 , 其余的 18%的基因主要与

结构或 DNA 代谢有关[31]。据此推测, 每个生态

区的宿主给海洋病毒类群造成了一个强大的选

择压力。病毒的多样性研究结果表明, 病毒的宏

观多样性在海洋浅表最高并随着海洋深度的增

加而降低, 微观多样性在水深小于 200 m 的时候

没有降低, 在水深大于 200 m 时急剧增加。据此

推测区域特殊细菌种群宏观多样性的增加会影

响病毒微观多样性 , 病毒微观多样性的增加会

引起细菌种群宏观多样性的减少。同时, 研究还

指出 , 全球的表层海域和北冰洋将会是未来病

毒生物多样性研究的热点地区。 

 

4  小结 
 

北极和南极作为微生物的乐园, 有着极高的

多样性, 探索极地病毒多样性和病毒与宿主之间

的关系有助于了解极地病毒组成、进化过程, 及

其在生物地球化学循环中的作用。近年来, 病毒

宏基因组学从采样方法到分析流程, 都有了巨大

的改进和优化, 这也大大增强了分析结果的可信

度。然而, 病毒宏基因组的研究方法仍然存在着

一个非常重要的难题。海洋中存在着大量的未知

病毒, 而人类对全球海洋病毒多样性研究还不够

深入, 目前绝大多数海洋病毒不能被人工分离培

养, 这也导致病毒宏基因组中大量的序列不能与

基因组数据库中已知的病毒序列相匹配。有些海

洋环境中, 这些不能匹配的序列占比超过 90%, 

被称为病毒“暗物质”[55]。 

总体来说, 目前极地海洋病毒组研究才刚刚

开始 , 且主要集中在 dsDNA 病毒组研究 , 而

ssDNA 病毒和 RNA 病毒组研究还非常少。这需

要未来开展大量的极地海洋病毒宏基因组研究来

弥补这一不足。并且, 未来随着病毒分离培养技

术的进步, 我们能够分离和鉴定得到更多的极地

病毒基因组, 将这些病毒基因数据整合进病毒宏

基因组数据库中, 并且能够通过生物信息学分析

方法将未知病毒与其潜在宿主联系起来, 这些技

术与数据库方面的进步将大大提高宏基因组分析

的准确性与认识水平。并且极地病毒宏基因组与

海洋生物地球化学循环的耦合分析也将是一个值

得深入研究的方向[56]。未来, 极地病毒的神秘面

纱必将被慢慢揭开, 这对从全球尺度认识海洋病

毒的多样性、进化和生物地球化学循环中的作用

具有非常重要的意义。 
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Progress of metagenomic analysis of marine  
viromes in polar regions 
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Abstract 

The two poles occupy 14% of the surface area of the Earth’s biosphere, and together form the unique 

frozen cryosphere on Earth. Antarctica is an extremely large continent surrounded by the Southern Ocean, 

affected by the Antarctic Circumpolar Current. In contrast, the Arctic is composed of the Arctic Ocean sur-

rounded by continents of Europe, Asia, and North America, and many scattered islands. The polar marine 

biosphere mainly includes two ecosystems: sea water and sea ice; sea ice is a unique ecosystem that exists in 

the polar regions. The polar oceans, sea ice, subglacial lakes and other environments contain many unknown 

viruses and their host microbial communities, which are an important driving force of global biogeochemical 

cycles. This article reviews the progress of viral diversity in the marine environments of the Arctic and Ant-

arctica over the past two decades, which has been mainly unveiled by metagenomic technology. To date, our 

knowledge of dsDNA viromes has been significantly improved, however, our knowledge of ssDNA and RNA 

viromes is still very limited in polar marine environments. In general, our understanding of polar marine 

viruses is still in its infancy, and many novel scientific issues related to polar marine viruses need to be 

studied in more detail. 
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