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冰冻圈微生物演变与生物安全
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摘要    冰冻圈独特而极端的生态环境蕴藏着丰富的微生物资源，保存了关于古微生物多样性和进化历史的珍

贵记录。气候变化和人类活动正在对全球生态系统造成显著影响，冰冻圈加速消融缩减使原本冻存其中的微

生物被“解封”，一些微生物适应新的环境条件从而复苏存活，随之构成对生态环境和人类健康的未知威

胁。为此，亟待联合多学科研究力量，调查研究冰冻圈微生物资源，解析其中病原微生物的致病和传播机

制，充分评估休眠微生物复苏释放带来的生物安全风险。
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微生物是地球生物圈的重要组成部分。作为肉眼

看不见的大多数，微生物受生态环境和人类活动的影

响，同时也反作用于生态环境和人类健康。多样化的

微生物参与生态系统物质循环，维持人体、动物、植

物的健康稳态，并在农业、工业等领域发挥着重要作

用。从山川湖海到空气土壤，从宏观世界到微观世

界，微生物无处不在。在地表和地球深部极端环境

中，微生物是少数甚至唯一能够存活的生命形式。其

中，冰冻圈微生物是极端环境微生物研究中极具代表

性的研究对象。

冰冻圈（cryosphere）是指地球表层连续分布且

具有一定厚度的负温圈层，主要分布在地球两极和高

山地区，组成要素包括冰川、冰山、积雪、河冰、

湖冰、海冰和冻土等 [1]。冰冻圈环境寒冷、缺氧、

黑暗，人类活动微弱，这种独特而极端的环境蕴藏

着丰富的微生物资源，部分微生物可以存活数百万

年 [2]。证据表明，冰冻圈事实上构成了微生物的巨大

存储池，保存着古微生物多样性和进化历史的珍贵记

录 [3]。同时，冰冻圈与其下游生态环境、人类生产生

活具有直接或间接的联系。随着生态环境的变迁和人

类活动的拓展，冰冻圈微生物自身及其与人类世界的

关系处于不断演变中。
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气候变化对微生物的影响及微生物的反馈机制近

年来逐渐受到关注。尤其值得注意的是，病原微生物

对人类的不利影响可能在加剧：媒介传播传染病、海

洋生物感染、农作物感染、抗生素耐受微生物的风险

增加均与气候变化及人类活动存在相关性[4]。全球变

暖背景下，冰冻圈正在持续且加速融化、缩减，冻存

其中的微生物被“解封”，一些微生物适应新的环境

条件从而复苏存活[5]，而它们对当代生物圈的影响值

得评估。本文主要从冰冻圈微生物多样性和生物安全

的角度，剖析气候变化条件下休眠微生物释放、复苏

对生态环境和人类健康的影响，并提出相应的风险防

控建议。

1 冰冻圈微生物多样性

根据以积雪、海冰、冰川、冻土等为对象的

调查研究估计，冰冻圈中细胞密度范围为  10—108 

cells·mL−1，细胞总数可达 1025—1028 个[6]。随着测序技

术和生物信息学的发展及调查范围的扩大，冰冻圈蕴

藏的复杂微生物群落正在被更为系统、完整地记录和

揭示。

冰冻圈是受气候变化影响显著的地区，微生

物作为生态环境中碳、氮和各种营养物质降解与

循环的参与者，对全球生物多样性的动态变化至

关重要。气候变化引起冰川、冻土等的融化改变

了冰冻圈生态环境，对当地动、植物等生物的组

成、数量、分布、生理状态等造成影响，直接或

间接地改变着栖息其中的微生物群落的数量、组

成和生态功能。同时，微生物群落的变化也会对

生态环境变化产生反馈机制，从而对生态环境的

演化施加进一步影响。在此过程中，随着冰川、

冻土等融化而释放的微生物离开原有栖息环境，

其中复苏微生物的增殖和代谢活动，可对周边乃

至下游生态环境的微生物多样性[7]及其生态功能造

成深远影响。

1.1 细菌、真菌和古菌
针对北极和高山地区等典型冰冻圈环境的调查研

究证实了冰冻圈中的微生物呈现多样性。据估计，冰

川环境中微生物的生物量约为 102—104 cells · mL−1 [8]。

例如，北极斯瓦尔巴（Svalbard）群岛冰川底部冰和

冰川融水中检测到了丰富的细菌和真菌群落[9]，细菌

中放线菌门和变形菌门占主导，包括 Flavobacterium、

Cryobacterium、Hymenobacter 等 13 个属；真菌中

担子菌占比最高，分离得到分属  19  个属的  30  种

丝状真菌和  10  个属的  11  种酵母，微生物组成依

不同采样位置而呈现显著差异。喀喇昆仑山脉巴

托拉（Batura）冰川冰中分离得到了  Penicillium、

Cladosporium、Geomyces 等 14 个属的真菌[10]。对钻

取自青藏高原西北古里雅冰帽的  50 m 冰芯进行分

析 [11]，得到 254 个细菌属，其中 118 种可归入已知细

菌分类，主要包括 Janthinobacterium、Polaromonas、

Flavobacterium 等 32 种细菌。微生物组成依据冰层深

度而呈现差异，指示了不同时期的环境变化和条件差

异。

冻土也是微生物的重要栖息地，保存着不同年

代的古微生物种群。冻土中的细胞密度可达 105—108 

cells · mL−1[6]。例如，瑞典北部斯托达林（Stordalen）

沼泽的非连续多年冻土被认为是一处模式北极泥炭

地生态系统；利用宏基因组测序从该沼泽的大量冻

土样本中分析获得了 1 529 个基因组，其中细菌基因

组 1 434 个，古菌基因组 95 个，揭示了该冻土中存在

跨越 30 个门的微生物类群[12]。

1.2 病毒
研究者已在全世界多个冰冻圈环境中发现了丰富

的病毒资源。例如，南极林诺博拉尔（Limnopolar）

湖中检出大量 DNA 病毒和 RNA 病毒[13,14]，大多具有

不同于已知病毒的基因组特点。南极土壤中发现了

大量噬菌体、藻类病毒和感染变形虫的巨型病毒；病

毒分布依采样点呈现显著不同，共涉及 38 个科，感
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染宿主涉及细菌、古菌、单细胞真核生物、昆虫、

脊椎动物和植物 [15]。瑞典北部斯托达林沼泽冻土中

发现了大量 DNA 病毒，分析获得 1 907 个病毒基因

组，有 1 106 个在宏转录组中检出，提示许多病毒处

于活跃状态，且其中仅有 17% 的病毒可在现有分类

学中归类[16]。在美国阿拉斯加乌特恰维克镇（Alaska 

Utqiagvik）采集的冻土样本中病毒密度为 108 mL−1，附

近海冰样本中病毒密度为 105 mL−1，分析得到 476 个病

毒种群，其中仅有 12% 可归入已知病毒种类[17]。高海

拔地区冰冻圈环境同样发现了丰富的病毒种类。我国

青藏高原古里雅冰芯不同深度的冰芯样本（约 520—

15 000 年冰龄）中发现了 33 种病毒，其中 4 种可归入

已知病毒种类，其余 29 种为新病毒种类[11]。大量新病

毒类型的发现表明了冰冻圈在生态资源多样性方面的

独特价值。

病毒通过“病毒-宿主”感染关系参与微生物群

落结构的调控和元素的生物化学循环。一些病毒具

有非同寻常的策略和基因来控制其复制及维持与宿主

的长期关系。例如，有溶原性噬菌体的基因以卫星噬

菌体质粒的形式存在于细菌当中；有噬菌体编码一

种 CRISPR/Cas 自适应细菌免疫系统，在提升自身竞

争力的同时赋予其宿主免于其他噬菌体感染的免疫

力 [18]。冰冻圈极端的环境条件维持着简单的食物链，

丰富多样的病毒通过裂解宿主细胞、介导基因传递、

参与宿主细胞代谢等方式调控微生物群落的数量规

模，驱动微生物进化，并且影响着生态系统中碳和营

养物质的释放和再循环。

2 冰冻圈微生物的生物安全风险

在冰冻条件下，微生物处于休眠状态或低代谢水

平，该生理状态抑制基因变异而有利于基因修复，

支持着微生物的稳定保存。同时，古微生物凋亡所

分解释放的生物分子（如基因残余物），也因降解酶

活性受到抑制而得以保存。冰冻圈内冰川、冻土的融

化或人类在冰冻圈活动的拓展，导致其中封存的微生

物或基因残余物离开原有栖息环境，直接或间接地与

周围乃至下游自然环境产生关联。有研究估计每年约

有 1017—1021 个微生物细胞从冰冻环境中释放[19]，且证

实休眠的微生物在百万年后仍可复苏[20]。当复苏的古

微生物进入当今地球生物圈，其中的病原体和抗生素

抗性基因将对人类健康构成潜在威胁。

2.1 致病菌
研究者已在世界多处冰冻圈环境中分离得到病原

微生物。例如，可感染免疫缺陷人群的条件致病菌

Cryptococcus[21]，具有多种极端环境适应性的条件致

病菌黑酵母菌（Aureobasidium pullulans）[22,23]，以及植

物病原菌 Pleosporales、Helotiales 等[24]。研究者还从冰

芯、冻土等环境中发现了距今百年甚至上万年的病原

微生物（表 1），包括短梗霉菌、隐球菌、白念珠菌

等，这些古老的真菌以其特有的规避机制在极端寒冷

和营养缺乏的环境下保存生命力。

病原微生物可通过复苏感染、基因传播等方式导

表 1    冰冻圈中的古病原菌
Table 1    Ancient pathogens in cryospheric ecosystems

病原菌 样本来源 距今年代（年） 致病性 文献来源

与 Cryptococcus magnus  相近 南极冰芯 105 000 对哺乳动物和人具有条件致病性 [25]

Aureobasidium pullulans Scări oara冰穴（罗马尼亚西北部） 900 人皮肤感染 [26]

与 Diaporthe helianthi 相近 南极冻土 未知 向日葵茎溃疡
[27]

Candida albicans 南极冻土 23 705—7 485 感染哺乳动物和鸟类



  院刊  635

冰冻圈微生物演变与生物安全

致生物安全风险，对人类、动物、植物造成影响。

2016 年俄罗斯出现炭疽疫情，调查者推断病原体很可

能源于埋藏于冻土中 70 余年的受感染驯鹿尸体——冻

土融化导致炭疽杆菌释放，通过驯鹿、牛等牲畜感染

继而传播至人类[3]。埋藏于冰冻环境的致病菌可随冰

雪融化而扩散，经由水、动物等媒介传播至人类[28]，

从而对人类健康构成致病风险。古老病原体中的致病

基因还可通过水平基因转移进入当代微生物圈。

2.2 病毒
冰冻圈储存着年代久远的病毒，冰冻条件使大多

数古病毒都保持了完整性和多样性，对人类具有极大

的生物安全风险。研究者从西伯利亚冻土、亚北极地

区流冰、格陵兰岛冰等冰冻圈环境中提取到了距今几

百年乃至上万年的 DNA 和 RNA 病毒（表 2）。一些古

病毒的基因组结构和复制循环与可感染人类和动物的

病毒具有相似性[29]。古病毒的发现及复苏病毒所展示

出的感染宿主的能力[29,30]预示着冰冻圈缩减所导致的

极大生物安全风险。全球冰冻圈的加速消融缩减和人

类在极寒地带不断增强的工业开采等活动可“解封”

冻存的微生物资源，从而开启“潘多拉之盒”，“激

活”过去全球传染病的病原体。由于现代生物的免疫

系统对古病毒并不熟悉，古病原体可能对现代生物构

成更大的威胁，从而引发广泛的传染病流行。

冰冻圈环境中病毒的演化及其与流行病发生的关

系尚待深入研究，然而研究者已经发现了一些潜在相

关的病毒感染机制。在西伯利亚湖冰中检测到了流感

病毒[34]，表明这种鸟类传播的 RNA 病毒可以在高纬

度冰或水环境中储存。冰雪冻融储存/释放病毒和鸟类

迁徙引入/感染病毒共同促进了冰冻圈病毒基因的动态

变化和流动传播。在亚北极地区流冰区冻存的驯鹿粪

便中检测到 2 种病毒[33]，病毒通过驯鹿摄食植物或昆

虫传播进入胃肠道，病毒壳体保护其在肠道中完成复

制，直至通过粪便排出，病毒仍具有传染性。冰冻条

件下，病毒壳体保护病毒在数百年间不被降解。这些

研究揭示了古病毒长期保存的稳定性，以及病毒通过

动物肠道等媒介保存、扩散的传播机制。深入解析冰

冻圈病毒跨越原有时空环境进入当代生物圈后的演化

机理，及其与宿主的互作关系，将有助于进一步评价

古病毒的生物安全风险。

2.3 抗生素抗性基因
抗生素抗性基因是冰冻圈生物安全风险的重大威

胁之一。抗生素抗性已经构成当今世界公共卫生事业

的一大威胁，特别是多种抗生素耐受细菌严重挑战公

共健康。抗生素抗性过去普遍归因于抗生素滥用。然

而，研究者已在冰冻圈环境中发现了大量携带抗生素

抗性基因的细菌和抗性基因组，这些抗性基因共涉

及 50 余种抗生素，地理分布跨越地球多数冰冻圈环

境[5]。许多抗性基因与当代致病细菌中的相关基因具

有可比性，这表明抗生素抗性具有古老且世界性的起

源，早于人类使用抗生素[35,36]。

表 2    冰冻圈中的古病毒
Table 2    Ancient viruses in cryospheric ecosystems

病毒 病毒类型 样本来源 距今年代（年） 宿主 文献来源

Pithovirus sibericum,  Mollivirus sibericum DNA 病毒 西伯利亚冻土 30 000 变形虫 [29,30]

Variola virus DNA 病毒 西伯利亚冻土中的木乃伊 300 人 [31]

Tobamovirus RNA 病毒 格陵兰岛冰 140 000 植物 [32]

aCFV（与 geminiviruses 、Sclerotinia sclerotiorum 相近） DNA 病毒
亚北极流冰区

700 植物
[33]

aNCV（Cripavirus genus ） RNA 病毒 700 昆虫
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冰冻圈中的抗性基因可能随着雪冰的融化而释

放，继而随细菌增殖扩散，通过水平基因转移被冰冻

圈以外的微生物所获得。有研究表明历史上的冰冻圈

融化很可能曾经导致显著的水平基因转移[37]，已经对

微生物进化造成了影响。冰冻圈微生物构成了一个抗

生素抗性基因的存储池，可通过基因转移影响抗生素

耐药菌的进化过程[38]。例如，复苏的携带抗生素抗性

基因的非致病菌，可能从环境中获得致病基因，或将

抗生素抗性基因传递给其他微生物。当冰冻圈微生物

不适应新环境而分解，其所释放的基因残余物中的抗

生素抗性基因，也可能传递给周围环境中的微生物。

迁徙鸟类等动物、空气传播细菌均可在抗性基因的扩

散传播中充当媒介[39]。

3 对策建议

3.1 建立冰冻圈微生物战略资源库
冰冻圈微生物的多样性使其构成了一个微生物资

源的存储池，其中保存着大量新颖的原核、真核微生

物和病毒类型。一些微生物具有特殊的生物功能，如

极端条件适应性、抑菌性、生物催化或合成能力等，

这些基因资源未来可用于生物技术研发及生物化工、

生物制药等领域。建议在充分调查和掌握冰冻圈微

生物多样性的基础上，开展冰冻圈微生物资源建库工

作。同时，鉴于冰冻圈古微生物存在潜在的病原菌和

抗生素耐受菌，这与生物安全防控息息相关，是研究

传染病传播、抗生素抗性基因及其进化机制的珍贵材

料，建议建立专门的微生物样本实体库和基因组数据

库，并将其纳入国家生物安全战略资源。

3.2 开展冰冻圈病毒学普查，建立监测和预警机制
冰川冻土等冰冻圈要素保存了不同时期的病毒样

本，通过宏基因组学和病毒分离鉴定等手段，可以分

析冰冻圈病毒组成和多样性的时空变化，反映极端环

境中和受气候变化影响下病毒圈的演变，揭示历史不

同时期病毒的特点及其与传染病流行的时空关联。

中国作为全球中低纬度地区冰冻圈最发育的国

家，冰川、冻土和积雪分布广、数量大。其中，青藏

高原以其深居内陆、低纬度、高海拔的独特地理特

点而被称为“第三极”[40]，具有十分重要的生态学价

值。有必要聚焦青藏高原等代表性冰冻圈中的微生物

多样性，开展病毒学普查工作。针对特殊生境，包括

冰川和冻土及其中埋藏的动植物干尸，以及其他可能

保存古老病毒的环境，进行广泛的病毒学普查、病毒

多样性和形态学分析，提前了解可能会释放到环境里

的病毒种类，回溯分析古病毒与传染病流行的关系。

在此基础上，建立冰冻圈消融释放病毒种类、通量及

对生态环境影响的长期监测网络，综合长期监测数据

和模型模拟，设置预警机制。

3.3 多学科视角开展冰冻圈病原微生物研究
冰冻圈微生物中含有的致病菌、病毒和抗生素抗

性基因提示了潜在的生物安全风险，这些风险因素

与生态环境、人类健康的关系有待深入解析。为充

分评估冰冻圈微生物的生物安全风险，需结合基因组

分析、病原菌致病机理研究、病毒致病机理研究、病

毒与宿主的互作分析等一系列手段，对特殊生境里的

古老微生物进行前瞻性研究。同时，人类健康和疾病

防控是一项涉及多学科、跨时空尺度的研究课题，需

要将古微生物致病机理研究、病原体及其传播机制等

研究纳入多学科研究框架，充分吸纳病原学、流行病

学、生态学、社会学、人类学等学科知识和大数据分

析方法，从更为全面的视角探讨病原菌、病毒等微生

物的致病机理、扩散传播机制，以及潜在的生物安全

风险。
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Microbial Evolution of Cryosphere and Biosecurity Concerns
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Abstract    The unique and extreme ecological environment of cryosphere acts as a gigantic reservoir of microorganisms, which 

preserves precious records of the diversity and evolutionary history of ancient microbes. Climate change and human activities have 

made significant impacts on the ecological system. Global warming causes melting of the cryosphere that remained frozen for thousands 

of years and releases microorganisms, some of them are recovered to life and constitute a potential threat to the ecological environment 

and human health. It is urgent to combine multidisciplinary research forces to investigate the microbial ecology of cryosphere, analyze 

the microbe pathogenesis and transmission mechanisms, as well as evaluate the biosecurity risks caused by the reboot of dormant 

microorganisms.
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