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并分离其微生物
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7月13日，Genome
Biology
在线发表了中国科学院分子植物科学卓越创新中心中科院合成生物学重点实验室研究员李轩课题
组和上海海洋大学教授方家松研究组、复旦大学教授南蓬研究组合作完成的题为Revealing the full
biosphere structure and versatile metabolic functions in the deepest ocean sediment of the Challenger
Deep的论文。

该研究针对地球最深处、马里亚纳海沟挑战者深渊的沉积物生态环境，利用深度宏基因组分析和
大规模微生物培养分离等方法，揭示了地球最深海洋沉积物的完整生物圈，包括细菌、古菌、真
核微生物和病毒的生物群落结构、基因组序列草图和代谢生物化学潜能。此外，该研究还从马里
亚纳海沟沉积物中培养分离了2000多株（包括一些新物种）极端生态环境的微生物细菌和真菌。

马里亚纳海沟由两个地质构造板块（菲律宾海板块和太平洋板块）碰撞挤压形成。它拥有地球上
已知的最深海域，达11,000米深的挑战者深渊。这里完全黑暗，承受极高的水压（1100个大气压
）、低温（2-4度）、低含氧量，且有机营养物质匮乏，是地球上最恶劣的极端生态环境。对深
渊极端生态环境的研究，特别是马里亚纳海沟的生物圈，由于技术条件的限制，遭遇了较大挑战
。虽然同位素标记实验发现深渊表层沉积物有较活跃的生物代谢活动，但通过16S（核糖体RNA
基因）扩增子测序研究马里亚纳海沟沉积物的微生物种群时，仅获得了细菌和古菌种类的片段序
列信息，学界对马里亚纳海沟沉积物中完整生物圈结构和微生物代谢功能知之甚少，更缺乏微生
物群体的基因组序列草图。同时，学界也对马里亚纳海沟沉积物中真核微生物群落和可能存在的
海洋病毒一无所知。该合作团队等利用“张謇”号海洋科学考察船，于2016年12月至2017年1月
对马里亚纳海沟挑战者深渊开展了海洋物理、海洋化学、海洋生物的综合生态调查研究。

合作团队对采集的马里亚纳海沟沉积物标本，利用深度宏基因组测序分析方法，首次揭示了地球
最深海洋沉积物的完整生物圈，包括细菌、古菌、真核微生物和病毒的生物群落结构、基因组序
列草图和代谢生物化学潜能。主要研究成果包括：（1）构建获得了马里亚纳海沟沉积物中、代
表26个门的共178个细菌/古菌的宏因组组装序列草图（Metagenome-Assembled Genome），揭示了
马里亚纳海沟深渊微生物以混合营养和兼性厌氧代谢为主要特征的生活方式。（2）发现了马里
亚纳海沟沉积物真核微生物群落由子囊菌、担子菌等六个真菌门为主。这些真菌具有同化和异化
硫酸盐还原反应、硫氢化合物的氧化反应能力，这些结果暗示了真核微生物在海底生物地质化学
循环中的作用。（3）宏病毒组学分析发现马里亚纳海沟沉积物中存在至少15个科的海洋病毒。
对主要的有尾噬菌体目（Caudovirales）病毒的进化分析，发现了两个马里亚纳海沟特异的肌尾
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噬菌体科（Myoviridae）病毒进化分枝（MT clade I and II）和长尾噬菌体科（Siphoviridae）的
病毒进化分枝（MT clade Ⅲ）。这些病毒携带了大量的辅助代谢基因（auxiliary metabolic
genes），发现这些基因具有调节病毒宿主碳水化合物代谢、氮和硫的代谢循环的作用。

此外，合作团队还利用24种不同类型微生物培养基，开展了马里亚纳海沟沉积物标本在不同条件
下（4℃/28℃；有氧/厌氧）的大规模微生物培养分离，共分离到超过2000株极端生态环境的细菌
和真菌，共鉴定了1070种细菌和19种真菌，发现了至少19个来源于马里亚纳海沟的细菌新物种和
3个真菌新物种。高压培养测试证实了它们的耐压特性，它们为马里亚纳海沟沉积物的极端环境
微生物生长、生理和代谢研究提供了重要的物质基础。

该研究工作获得了国家重点研发计划、国家自然科学基金和中科院战略性先导科技专项的支持。

论文链接
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https://genomebiology.biomedcentral.com/articles/10.1186/s13059-021-02408-w
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马里亚纳海沟深渊沉积物生态环境中：(A)26门178种细菌/古菌系统发育树；(B)真菌群落的物种
丰度及其碳水化合物活性酶和肽酶家族基因分布；(C)深渊病毒-
宿主互作关联网络；(D)培养分离的耐压真菌

研究团队单位：分子植物科学卓越创新中心 
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