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提要  极地冰盖/冰川底部微生物的生命形态特征及其适应机制研究是当前最前沿的方向之一。越来越多的

研究表明: 极地冰盖/冰川底部存在液态水和有机质, 可以为微生物生存提供生境。此外, 微生物参与冰盖/

冰川底部地球化学风化过程, 对受气候变化驱使的环境变化尤为敏感。围绕着极地冰川底部微生物多样性

及其对气候变化响应的研究主题, 重点介绍极地冰川底部微生物的生命形态特征、可能来源、所参与的地

球化学反应机制以及与 C、N 循环的相互作用。旨在为未来关于冰川底部的研究提供参考。 
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0  引言 
 

美国WISSARD计划(惠兰斯冰下湖钻探计划)

最新研究发现, 西南极冰盖 800 m 下惠兰斯湖发

现大量微生物, 这些微生物参与水体的地球化学

过程[1-3]。该研究进一步印证了科学家们的预测: 

极地冰盖/冰川底部是有机碳和代谢活跃的微生

物的动态储库[4], 也可能是地球系统潜在重要的

生物化学反应区。地球陆地表面接近 10%的面积

为冰川覆盖, 冰川底部微生物的生命形态具有多

样性, 其在极端环境(如低温、高压、低营养输入、

无光)下的生存机制 , 以及受气候变化驱使的群

落演化特征等无疑是 21 世纪最前沿和热点的科

学命题, 随着冰下原位探测、取样技术和分析手

段的提高, 近些年人们对冰下环境的探索认识有

了长足的发展。本文结合极地冰川底部相关研究

已发表的文献资料, 围绕极地冰川底部微生物多

样性及其对气候变化的响应研究作初步总结, 以

期为未来研究提供参考。 

 

1  极地冰川底部微生物多样性 
 
1.1  北极冰川底部微生物多样性 

格陵兰冰盖一直是科学家们关注的热点区域, 

20世纪60年以来, 在格陵兰地区钻透到基岩的深

冰芯有Camp Century, GISP, GISP2, GRIP, NGRIP, 

NEEM冰芯, 这些冰芯底部均发现有机质和无机

物包裹体, 研究认为这些物质来自冰下环境, 而

非气溶胶沉降[5]。 

Sheridan等[6-7]率先对13 cm的 GISP2底部冰芯

样品展开研究, 发现微生物总数达到107 cellsmL–1, 

主要的细菌为α-, β-和γ-Proteobacteria, Thermus- 

Deinococcus, Bacteroidetes, Eubacterium, Clostrid-
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ium, Fusobacterium和Actinobacteria。Tung等 [8-9]

在GISP2冰芯底部黏土颗粒中分离出产甲烷古菌, 

认为这是底部冰内包裹气泡CH4浓度异常高的原因。

Yde等[10]研究格陵兰冰盖边缘的底部冰, 微生物总

数2.3×108 cellscm–3, 系统发育分析表明细菌类型包

括α-, β-和δ-Proteobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, 

Actinobacteria, Acidobacteria, Gemmatimonadetes, 

Chloroflexi和Caldiserica。Skidmore等[11]研究加拿

大北极John Evans冰川底部冰, 发现其不仅存在

好氧的化能异氧细菌, 同时也有厌氧的硝酸盐还原

菌、硫酸盐还原菌和产甲烷古菌的存在, 检测到的

细菌包括α-, β-和 γ-Proteobacteria, Bacteroidetes, 

Holophaga/Acidobacteria, Planctomycetales, Actinobacteria

以及Verrucomicrobia。Skidmore等[12]还研究了阿

拉斯加Bench冰川底部微生物群落结构, 发现了

α-, β-, γ-, δ- 和 ε-Proteobacteria, Bacteroidetes, 

Holophaga/Acidobacteria和Spirochaeta的存在。系

统发育分析发现 , 几乎有 97%序列都归属于

Proteobacteria, 其中β-Proteobacteria为最主要的

种群(占68%序列)。Kaštovská等[13]采集斯瓦尔巴

(Svalbard)地区多热型冰川底部沉积物, 并对微生

物群落进行表征。除发现细菌外, 还发现了活菌, 

包括蓝细菌和微藻。细胞个数为2.1×108 cellsg–1。

Gaidos等 [14-15]研究冰岛地区Vatnajökull冰帽底部

的火山湖, 研究发现, 火山湖Grímsvötn caldera的

湖水和火山灰沉积物的细胞数量分别为2×104 

cellsmL–1和4×107 cellsg–1, 系统发育分析表明细

菌类型包括β-, γ-和ε-Proteobacteria。火山湖Skaftá

湖水细胞数量介于4.7×105—5.7×105 cellsmL–1, 

细菌类型包括 α-, β-, γ-, δ-和 ε-Proteobacteria, 

Thermus-Deinococcus, Bacteroidetes, Clostridium, 
Bacillus, Actinobacteria, Caldilinea, Erysipelotrichi, 

Gemmatimonadetes, Verrucomicrobia和Chlamydiae。 

1.2  南极冰川底部微生物群落结构特征 

对南极冰下环境的生命探索源于对俄罗斯东方

站钻透底部冰芯的研究。Priscu[16], Christner[17-18], 

Bulat 等[19]对总长 3 623 m 的 Vostok 冰芯附着冰的

微生物多样性进行检测,结果表明主要的细菌为 α-, 

β-, γ-和 δ-Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteria 

(放线菌)和 Bacteroidetes(拟杆菌)。Christner 等[17]

检测了 3 540—3 623 m 包括 Type I(3 539—3 609 m)

和 Type II(3 610—3 623 m)两处附着冰的原核细胞个

数, 结果显示分别为 1.5×102 和 4.6×102 cellsmL–1。 

Mikucki 等[20-22]在 6 年时间里研究了东南极

Taylor 冰川底部流出的富铁咸水流(血色瀑布), 检测

和分离得到的细菌包括 α-, β-, γ-和 δ-Proteobacteria, 

Bacteroidetes, Chloroflexi。微生物总数在 0.3×104— 

7.6×105 cellsmL–1。 

Klassen等 [23]对取自麦克默多 (McMurdo)干

谷的维多利亚冰川底部冰最末端进行检测 , 发

现其主要的细菌为α-和β-Proteobacteria, Thermus- 

Deinococcus, Bacteroidetes, Arthrobacter, Flavobacterium, 

Frigoribacterium, Janthinobacterium, Kocuria 和

Microbacterium。 

西南极地区由于冰盖边缘较薄, 受冰川运动

和冰架崩裂影响, 冰下融化加剧, 是冰下环境的

理想研究场所, 也是目前冰下环境研究最活跃的

区域。Lanoil等[24]对西南极Kamb Ice Stream冰盖

底部解冻的沉积物进行检测 , 是微生物总数在

2×102—4×102 cellsg–1的湿沉积物, 主要的细菌为

α-、β-Proteobacteria和Actinobacteria。 

美国国家科学基金会支持的 WISSARD 计划

(惠兰斯冰下湖钻探计划, 2009—2015 年)最新研究

发现, 西南极冰盖 800 m 下惠兰斯湖(黑暗低温环

境)湖水中发现大量微生物, 包括细菌和古菌, 其

水体微生物丰度高达 1.3×105 cellsmL–1[3], 高于

迄今已发现的极区底部水体生态系统微生物的丰

度。培养试验表明, 化能自养型生物产生的能量

能够用以维持异养型生物的代谢。 

由此可见, 冰下生态系统可能寄居大量的微

生物, 目前在极地冰川下发现的微生物大多是细

菌类群, 主要包括变形杆菌、放线菌、拟杆菌、

厚壁菌和蓝藻细菌。但总的来说, β-Proteobacteria 

(变形菌)在许多冰下生态系统的多样性中占主导, 

α-Proteobacteria(变形菌 ), Bacteroidetes(拟杆菌)

和 Actinobacteria(放线菌)是大多冰下环境中存在

的细菌类群。另外, 还在少数冰川下发现了古菌, 

主要是产甲烷菌。 

 

2  冰川底部微生物来源 
 

冰川底部微生物的来源也是科学家们关注的

热点。早先科学家们一直认为冰下环境由于低温、

高压、长期黑暗、寡营养环境而缺少生命形态。
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但是, 随着对冰川底部环境认识的深入, 越来越

多的证据表明冰川底部存在微生物, 这些微生物

通过无机化能过程或者分解微生物可以利用的有

机质进行代谢, 并且强烈影响冰下融水的化学特

征。研究认为, 冰川底部微生物群落的起源与冰

川的历史演化紧密相关, 进而与区域性和全球气

候变化也紧密关联。在气候变冷时期, 冰川扩张

朝着冰川前缘方向前进, 前缘环境可能有沉积物, 

土壤、森林、湖泊, 或者海洋生态系统。冰川/冰

盖扩张覆盖这些环境, 不仅吸纳了大量的微生物

群落, 同时也为这些微生物群落提供了丰富的生

物可利用有机碳。微生物群落在冰下环境逐步适

应演化, 并通过一定的化学过程获取能量, 进行

种群的生存和繁衍。比如, 第四纪北半球冰川和

冰盖扩张期间, 部分热带森林和苔原被推进了冰

碛区, 大量沉积物和植被被雪冰覆盖, 这给微生

物尤其是厌氧微生物(比如产甲烷菌)提供了代谢

环境[25-26]。 

此外, 冰川底部微生物还可能来自冰川表面

雪的融化及大气传输, 这主要发生在多热型冰川

和温型冰川。在夏季冰川消融期, 寄居在冰川表

面的如冰尘或来源于气溶胶沉降的微生物可经冰

川表面融水通过冰裂隙或冰川锅穴运输到冰川底

部[27]。 

 

3  冰川底部生物地球化学反应机理 
 
3.1  液态水 

液态水是地球化学反应所必须的溶剂, 分子

扩散、质子传递等都需要液态水的参与。南极冰

盖底部超过50%的部分存在液态水 [28], 自20世 

纪 70 年代在南极冰盖底部首次探测到冰下湖以来, 

至今在南极冰盖已经探测到 379 处冰下湖[29]。除

冰下湖之外, 南极冰盖底部还存在间歇流动的河

流, 水饱和冰碛物及相关的海水。此外, 冰下环境

除了相对浅层区域的液态水存在之外, 地球物理

探测数据表明, 冰岩深层 14 km 处还存在大量的

沉积物[30], 这些沉积物在地热条件下也可能处于

冻融状态, 南极冰盖底部被推测曾是地球上最大

的湿地[31]。 

北极冰川多为温型冰川(整个冰床都处在冻

融状态)和多热型冰川(冰床边缘处于冷冻状态而

中心处在压力融点), 因而底部多存在液态水。液

态水的存在为基岩的化学风化以及微生物的生命

活动提供了必要的环境。冰下环境可以通过冰川

物理过程获得氧化剂(如冰川流动导致基岩中矿

物基体的粉碎, 由此向冰下环境释放碳酸盐、硫化

物、铁和有机质等氧化剂) , 这样即便冰下水体中

溶解 O2 和 CO2 耗尽后, 仍然可以由微生物源源不

断地参与生物化学作用, 产生其生存代谢所需要

的能量[32]。例如, 最新研究表明, 西南极惠兰斯湖

水主要来源于冰川冰的融化, 其水质分析表明湖

水中含有岩石风化成分和少量的海水成分[2]。 

3.2  有机质 

有机质是非自养微生物潜在的代谢底物。冰

盖和冰川的有机质来源于冰表面和雪中蓝藻细菌

和绿藻的光合作用, 对于排水系统较为发达的温

型冰川和多热型冰川, 这些有机质可能通过冰裂

隙或冰川锅穴随同微生物一同进入冰川底部。对

于陆地型冰川, 冰川底部有机质主要来自于气候

变冷的冰进期, 土壤和植被被前进的冰川所覆盖, 

成为非自养微生物可以利用的底物[33]。更新世陆

地冰盖形成期, 北部森林、苔原和富有机物的湖泊

沉积物被冰雪覆盖, 它们就变成非自养微生物可

以利用的有机物。Wadham 等 [34]评估, 更新世劳

伦太德冰盖和斯堪的纳维亚冰盖等陆地冰盖形成

期间的冰下有机碳储量高达 418—610 PgC。实际

的研究也表明冰川底部冰样中存在有机碳。例如, 

GRIP 冰芯底部 NH4
+、有机酸、草酸盐浓度的增

加表明有机质被微生物原位降解[35]。南极冰盖边

缘已经检测出 50 mg·mL–1 的 DOC(溶解性有机碳)

浓度和腐植酸中荧光信号, 被认为来自气候变冷

冰进期被埋藏的冰缘沉积物[36]。 

3.3  生物地球化学风化 

传统科学认为, 冰下基岩风化反应是纯粹的

无机化学反应, 没有微生物的参与。冰下水体溶质

获取被认为仅仅由水体与岩石的接触程度、底部

冰体溶解释放的溶解 O2 和溶解 CO2 来决定[37-38]。

但最近十几年的研究让我们逐渐认识到冰川底部

有生命特征并且存在的微生物显著影响冰川底部

土壤/沉积物矿化率[12, 39-43]。研究认为, 微生物过

程不停地消耗从冰川裂缝输入到冰下排水系统中

的溶解 O2, 使冰下环境逐渐转化为厌氧环境。微

生物新陈代谢还可能增加氧化还原反应速率, 如
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增加了硫化物氧化速率等, 而且也为微生物获取

额外的化学能源提供条件。此外, 在一些冰川底

部发现异常高浓度的 SO4
2–(硫酸盐)和 HCO3

–(碳

酸氢根)现象 , 这种现象是纯粹的无机化学反应

模型无法解释的[44], 但冰下环境存在微生物并参

与冰下水体的地球化学风化过程使得这一现象获

得合理解释[39]。研究进一步认为, 冰岩界面浅层

和岩心深部所发生的生物地球化学过程不同。 

3.3.1  冰岩界面浅层 

冰岩界面浅层即指接近冰岩界面地带, 包括

冰下冰碛层、冰下湖和在冰下湖排水期间形成的间

歇式河道。冰盖底部浅层沉积物中的主要生物地球

化学反应为硫化物氧化, 见公式(1), (2) [13, 40,43]。碳

酸盐和硅酸盐的迅速溶解, 为硫化物的氧化提供

动力, 硫化物氧化过程消耗冰下水体的溶解 O2。

由于冰下水体溶解 O2 的供应主要来自于融化的

底部冰内气泡的释放, 因而 O2 供应量很低, 冰川

底部大多处于厌氧状态。 
4FeS2(s) + 16 Ca1–x(Mgx)CO3 (s) + 15O2 (aq) + 14H2O(l) 
 16(1– x)Ca2+(aq) + 16xMg2+(aq) + 16HCO3

– 

(aq) + 8SO4
2–(aq) + Fe(OH)3(s)             (1) 

16(1– x)Na+(aq) + 16xK+(aq) + 8SO4
2–(aq) + 4Al4Si4O10 

(OH)8(s) + 32H4SiO4(aq) + 4Fe(OH)3(s) 4FeS2(s) + 
16 Na1–xKxAlSi3O8(s) +15O2(aq) + 86H2O(l)    (2) 
式中, s 表示固态, l 表示液态, aq 表示水溶液中溶

解状态。除了溶解 O2, 冰川底部沉积物还含有大

量氧化剂, 如 NO3
–、Fe3+和 SO4

2–等, 这些氧化剂

可以作为电子受体参与硫化物矿物氧化、有机质

降解等生物化学过程, 使得融水中O2浓度逐渐趋

于 0。同时, 那些气候变冷冰盖扩张时期覆盖在冰

盖底部的残骸、沉积物或土壤中有机物的氧化进

一步加速了冰盖底部的厌氧过程, 见公式(3), 使

得冰盖底部更加适合厌氧菌如硫酸盐还原菌 [44]

和产甲烷菌[45-46]的生存。 
Corg(s) + O2(aq) + H2O(l)  CO2(aq) + H2O(l)   

H+(aq) + HCO3
–(aq)                       (3) 

3.3.2  冰岩深层 

地球物理调查数据表明南极冰盖底部存在大

量沉积盆地, 深度有几百米乃至上万米[32], 这些

沉积盆地可能起源于冰进期覆盖的海洋沉积物[47], 

冰川-海洋沉积物[48-49]或者盆地充填[32]。目前, 我

们对于这些深部沉积物的微生物活性知之甚少。

研究埋藏在这些深部沉积物中有机碳的生物地球

化学循环过程可能是揭示是否存在微生物活性的

直接证据。 

通过环南极深海钻探数据分析表明, 南极冰

盖底部沉积盆地有机碳迁移转化规律类似于环南

极周边的海底沉积物[50-51], 假设大部分深海盆地

的沉积物起源于海洋或冰川 -海洋深部沉积物 , 

那么在冰盖形成初期, 上部沉积物(接近150 m) 

孔隙水主要为海水[52], 其硫酸盐含量非常高, 随

后通过 SR(硫酸盐还原)和 AOM(甲烷的厌氧氧化)

逐渐被消耗, 见公式(4), (5):  

SO4
2– + 2CH2O   2HCO3

– + H2S–    (4) 
SO4

2– + CH4   HCO3
– + HS– +H2O   (5) 

Wadham 等[46]估计上部沉积物硫酸根消耗竭尽

的时间约为 16 000 年。在 SR/AOM 下部, 则主要

很可能为有机质在产甲烷菌作用下的厌氧降解过

程[53], 即产甲烷菌利用乙酸或 H2/CO2 作为底物, 

释放出 CH4 的过程, 见公式(6), (7):  

CH3CHOOH   CH4 + 2H2O      (6) 
CH2 + 4H2   CH4 + 2H2O      (7) 

值得注意的是, 冰盖底部沉积化过程的缺乏

阻碍了新鲜有机质的加入, 也限制了海底沉积物

因相互挤压导致的液体流动过程。因此, 深部沉

积物有机质降解率通常非常低, 据报道, Cascadia

古陆边缘年代为1.6 Ma的沉积物甲烷生成率为

0.2×10–15 molCH4g–1, 比浅层冰下沉积物甲烷生

成率低2个数量级[46-47,54]。如此低的产甲烷率导致

在深部沉积物中非常缓慢的甲烷积累, 除非底部

的热源导致了这些生物成因甲烷的大量释放, 这

种情形有可能发生在西南极, 那里地热异常, 火

山活跃。 

 

4  极地冰下微生物与 C、N 循环的相互作用 
 

极地冰川底部微生物活动加速了冰川底部的

化学风化过程, 微生物参与的硫化物氧化和有机

碳的微生物氧化逐渐消耗冰下水体溶解氧, 使得

冰川底部朝着厌氧状态发展。持续的微生物活动

和相关的岩石风化以及地热作用也推动了营养物

(如 Si、N、P、DOC、Fe)的逐步释放[19,54-57], 进

而参与 C、N 或其他元素的循环。 

早在1999年 , Sharp等 [58]就研究发现 , 瑞士

Haut d’Arolla冰川和de Tsanfleuron冰川冰下融水
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和基岩冰中的细菌数量大于冰芯的细菌量, 并提

出假设: 如果冰下细菌群落能够氧化和利用有机

碳, 那么重新考虑间冰期积累, 随后在更新世期

间冰川退缩后暴露的土壤有机碳的命运是重要

的。Wadham课题组[34]进一步提出, 冰川底部寄居

相当量的厌氧微生物(包括产甲烷菌), 能够通过

地球化学过程代谢间冰期时被森林和苔原覆盖, 

随后在第四纪冰期冰川退缩时暴露出的有机质, 

从而导致甲烷的大量释放。相关的一些研究也支

持这种假设。比如, Christner等[59]分析NGRIP冰芯

3 042 m处底部再冻结水的气体浓度, 检测表明

CH4和H2气体高度富集, 相对于25 ℃和1 atm(标

准大气压 )水中的溶解度 , 分别为60和700倍。

Wadham课题组[43]检测了3种在冰期形成的不同类

型冰川/冰盖系统(南极Lower Wright Glacier, 格陵

兰Russell Glacier 和斯瓦尔巴Finsterwalderbreen 

Glacier)基岩冰CH4、CO2和O2浓度, 发现基岩冰中

CH4浓度比1 atm和25 ℃条件下大气CH4浓度高3

个数量级, CO2浓度也比大气CO2浓度高, O2浓度

则比大气O2低。冰川底部采集的样品古菌种群结

构解析研究也验证了产甲烷菌群落的存在。例如, 

Boyd等 [45]对加拿大Robertson冰川冰下沉积物进

行古菌基因文库构建, 发现样品里有一些16 s和

mcrA基因序列归(从)属于主要利用H2产甲烷的广

古菌Methanosarcinales的种系型, 4 ℃条件下长期

厌氧培养的产甲烷速率在0.2—1.2 pmolg–1d–1范

围。Stibal等[53]分别采集南极Lower Wright冰川、

格陵兰Russell冰川、加拿大北极John Evans冰川和

加拿大Robertson冰川冰下沉积物带回实验室进行长

期培养实验, 结果发现, 产甲烷菌数量最高接近

7×104 cellsg–1, 甲烷的产率在10—105 fmolg–1d–1范

围。古菌的基因文库显示主要为利用H2产甲烷的

Methanomicrobiales和Methanosarcinales类群 , 该实

验结果支持冰川底部存在大量产甲烷菌, 并参与

C的代谢。研究还进一步表明, 冰盖底部产甲烷量

不仅与冰盖底部热条件有关, 还与冰盖底部有机

物的性质密切相关。不同起源冰盖底部沉积物性

质不同导致微生物对其利用率存在差异。比如, 

产甲烷菌对冰盖底部为湖泊起源有机物的利用率

高于土壤起源的有机物利用率。对上述四条冰川

底部沉积物添加不同底物(H2/CO2, CH3COOH)和

不添加底物后的长期培养实验表明, 不同底物条

件下甲烷产率不同。简言之, 微生物能够将冰盖底

部有机碳分解为简单分子比如H2、甲醛HCHO、乙

酸CH3COOH等, 这些简单分子可以成为产甲烷菌

利用的底物, 进而在厌氧条件下参与C的循环。 

冰下微生物通过需氧和厌氧过程也参与着 N

元素的循环。Wynn 等[41]研究北极斯瓦尔巴地区

Midtre Lovenbreen 冰川融水的化学组成和同位素

信号后发现: 冰下融水有从还原状态迅速转化为

氧化状态的现象 , 冰川径流初始部分的 15N/14N

要高于冰表面融水, 也高于冰川径流后被氧化部

分 , 推测缘于冰下缺氧环境下与微生物脱氮(反

硝化作用)相关的动力学同位素分馏过程。Boyd

等[60]提供了 Midtre Lovenbreen 冰川冰下脱氮和

微生物同化氨的间接证据, 表明了微生物活动影

响氮循环。西南极惠兰斯湖水体检测有大量硝化

细菌序列, 其水体 NO3
–的 Δ17O 值接近 0, 表明硝

化过程是最基本的化能自养过程[1]。 

 

5  冰川底部微生物对气候变化的响应 
 

冰川底部生态系统可能对气候变化驱使的环

境变化十分敏感 , 如底部热状况的变化(地热过

程导致底部深处释放含硫、铁矿物)、水文状况的

变化(影响底部溶解性气体和营养物质的获取)和

冰川规模的变化(影响底部有机质的获取)均可使

冰川底部环境发生显著变化, 进而驱使冰下生态

系统的演化[61]。 

随着全球气候持续变暖, 世界大多数冰川开

始退缩, 极地冰盖消融也进一步加剧, 这将直接

影响冰川底部微生物、水、化学成分以及有机质

的收支。例如, 对于多热型冰川和温型冰川, 正常

情况冰下排水系统是动态的, 在空间和时间上频

繁变化, 冰川融水或在大的树枝状快速排水系统

或网状慢流系统流动, 又或者作为地下水在冰下

蓄水层中流动, 将携带的微生物、氧、有机质等

营养物质输送到冰川底部。但随着气候变暖, 一

些小冰川慢慢变薄, 这可能改变它们底部热状况, 

退缩的冰川底部不能维持压力融点, 从而使得多

热型或温型冰川转变为冷型冰川, 这将终止冰川

内部分布式排水状况, 减少经由冰川排水系统给

冰川底部生物群落输送营养的途径[61]。Wynn 等[41]

通过研究斯瓦尔巴地区冰下径流化学组成, 发现
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快速排水系统和网状慢流系统的化学组成明显不

同。慢流系统水体含氧量低 , 但有较高电导率 , 

NH3(氨)和 HCO3
–(碳酸氢根)。两种水体 N15/N14

和O18/O16同位素组成也显示明显不同, 不仅表明

脱氮菌、硫酸盐还原菌等微生物参与了冰下水体

的地球化学过程, 也进一步说明了微生物在不同

类型冰下排水系统的代谢过程不同, 这也可以得

出冰川底部微生物为了适应环境的变化将会有不

同的代谢路径或对自身微生物群落进行结构调整

的推论。 

冰川底部微生物不仅对气候变化积极响应和

反馈, 冰川底部微生物的栖息环境也容易受气候

变化的影响并产生放大效应。研究发现, 冰川微

生物的代谢还能够加速冰川的融化。冰川表面的

微生物 , 包括冰生或雪生藻类(大部分为蓝藻和

绿藻)和细菌, 以冰尘方式存在, 季风季节在冰川

消融区大量繁殖, 其代谢产物如腐殖酸会使冰变

黑从而减少反照率, 使冰川吸收更多的热量, 加

速冰川的融化[62-64]。在漫长的相互作用中, 微生

物会对冰川表面的溶解表现出强大的生物反馈作

用。最新研究还发现, 北极冰川雪中普遍存在红

色雪藻, 在春夏时大量繁殖, 造成冰雪呈现红色, 

可降低冰雪反照率达 20%, 被认为是北极冰川融

化加剧的主因[65]。这种由生物因素造成的生物反

照率被建议作为气候模型参数之一预测全球气候

变暖。冰川表面微生物加速冰川融化, 这将逐渐

改变冰川内部排水系统状况, 进而改变底部环境, 

也促进冰川底部微生物的演化交替。 

此外, 雨水和干雪沉降事件发生规模及频率

的变化也可能影响冰川水文状况, 以及营养物质

向冰川底部的输送。 

冰川规模的变化直接影响底部有机质的获

取。气候变冷冰进期, 冰川前缘覆盖土壤和植被, 

将其演化成微生物可以利用的有机质。例如, 在最

末次冰盛期, 冰盖前进覆盖了约 20%的北半球陆地, 

其中包括了碳储量达 330×1015g的北方森林[66], 这

些被冰雪覆盖的地方蕴藏了大量有机碳, 可能成

为化能异氧微生物可利用的碳源, 这些代谢过程

产生的能量可能对冰川的消融起着推动作用。 

无论如何, 气候变化引发的冰川底部环境的

变化将对冰川底部微生物的生理活动代谢产生直

接的影响, 进而影响到微生物群落的组成。同时, 

冰川底部微生物也需要及时调整来适应其底部环

境的变化。因此, 气候变暖条件下冰川底部微生

物的演替变化是研究微生物对气候变化的响应与

反馈的重要途径。但是, 由于受取样技术所限, 我

们对冰川底部开展的研究还处于探索阶段, 对于

冰川底部生态系统如何响应这些环境的变化还知

之甚少, 有待于进一步深入研究。 

 

6  研究展望 
 

开展冰下环境的研究依赖于冰下原位探测、

取样技术和分析手段(如高通量测序和大数据分

析技术等)的发展 , 目前的研究还处在初步探索

阶段,综上所述, 未来可能在以下几个领域获得进

展或突破:  

1. 冰川底部微生物多样性  

冰下环境是一个无光、低温、高压和低营养

输入的极端环境, 研究这种环境微生物群落结构

特征是深入研究冰川底部微生物对冰川消融影

响、对全球 C 循环的贡献、对气候变化适应和响

应等其他科学命题的前提和基础。 

2. 冰川底部微生物的极端环境适应机制 

目前, 极地冰川微生物环境适应性研究主要

集中在对低温的适应性研究方面 , 主要通过从

极地低温环境中分离到的嗜冷菌或耐冷菌的基

因、转录、表达等各水平的研究。关于其他极端

条件如压力等的研究得较少。冰川底部提供的高

压低温环境为研究微生物适应机制提供了一个

新的窗口。 

3. 冰川前缘生态系统对气候环境变化的响

应机制 

冰下环境中, 微生物对于气候变化驱使的冰

川底部热状况、水文状况和冰川规模的变化非常

敏感。但受取样技术所限, 对这方面的了解非常

少。但是对因冰川退缩使得冰下环境转变为冰川

前沿裸露地带其寄居不同来源的生命形态, 有的

起源于冰川底部生物群落, 有的则是新生物群落

的随后安置。研究冰川前沿裸露地带生态系统的

演替为深入理解冰下微生物对气候变化响应和反

馈提供了一个突破口。比如 Bárcena 等[67-68]研究

表明了从冰川底部产甲烷菌群落占优势群落向新

暴露冰消区嗜甲烷细菌占优势群落迅速转变的
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气候反馈响应。研究还发现了与 N 循环[69-70]和 S

循环[71]相关的微生物群落的演替变化。 

4. 冰川底部微生物对冰川融化的影响 

冰川底部存在大量可被微生物利用的有机碳 , 

其代谢过程产生的能量以及代谢产物(如 CO2、CH4) 

影响冰川底部环境状况 , 进而可能对冰川的消

融起着推动作用。这一方向的研究十分迫切和

重要。  
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Abstract 

Investigation of the characteristics and adaptive strategies of life beneath ice sheets and glaciers is at 

the forefront of polar research. Many studies have reported that liquid water and organic matter coexist in 

subglacial regions, providing a suitable microbial habitat. Furthermore, the presence of microbes beneath 

polar glaciers can modulate geochemical weathering processes, although this is likely to be affected by cli-

mate-forced environmental changes. Considering the diversity of ecosystems beneath polar glaciers and their 

responses to climate change, this study elucidated the microbial characteristics, their possible origins, the 

mechanisms of the biogeochemical processes occurring beneath polar glaciers, and the influences of subgla-

cial microbial life on the C and N cycles. The objective was to provide a reference resource for future sub-

glacial research. 

Key words  beneath polar ice sheet/glacier, microbial life characteristics, biogeochemical weathering, cli-

mate change 

 




