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南极海洋生物肠道微生物研究进展
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摘要：生物的胃及肠道微生物数量众多，各种菌群之间互相制约，与宿主共同进化。 南大洋作为一个巨大的生物资源库，繁衍生

存着大量的生物，其生活环境的多样性及特殊性，使得其胃肠道微生物较为特殊，肠道微生物群落也进化到适应宿主的各种营

养生活方式。 本文从不同营养级具有代表性的南极海洋生物出发，以南极磷虾，鱼类，企鹅，海豹为主线，综述这些生物胃肠道

微生物的研究概况以及相关研究方法的优势与局限性，以期揭示肠道微生物与宿主的关系，为更加有效开发利用微生物资源提

供借鉴。
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海洋微生物在全球生物地球化学循环中起着关键作用［１］。 然而，人们常常忽视了海洋生物对海洋微生

物群落的贡献。 与周围的水体相比，海洋生物代表着营养丰富且潜在的低氧环境，且为微生物定植提供了内
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外表面［２］。 海洋生物提供的生态位多样性有助于维持海洋微生物多样性并为稀有微生物传播提供了途

径［２］。 肠道微生物可提供有关宿主生物的生态信息。 最近的研究表明，肠道微生物区系在宿主物种的免疫

系统，代谢产物和健康中起着重要的作用［３］，宿主可能会通过肠道微生物增强营养吸收和免疫功能［４］。 针对

海洋微生物的研究已成为近年来生物海洋学以及海洋生物学研究领域的热点，而开展海洋生物肠道微生物研

究也成为全球微生物研究的新热点，尤其是该项研究为解决海洋生物摄食生态学研究提供了一条极具前景的

研究途径。
远离人类社会的南极地区，终年气候严寒，冬季大多地区被冰雪覆盖。 呈东向环极流动的南极绕极流

（Ａｎｔａｒｃｔｉｃ Ｃｉｒｃｕｍｐｏｌａｒ Ｃｉｒｃｕｌａｔｉｏｎ， ＡＣＣ）将南大洋及南极与外界系统隔离开来，从而形成了南极生态系统自

身的特异性。 极地环境经历了海冰覆盖、光照水平和白昼长度等极端的季节性变化［５］，这导致原本栖息于南

大洋的多数生物均逐渐灭绝，仅极少数生物能够适应这种极端环境并存留下来［６］。 这些生物进化出了许多

独特的特征，使它们能够在高纬度、持续低温的环境中生存并繁衍至今，这其中也包括栖息于此的微生物。 尽

管南大洋海洋生物的肠道微生物研究有着特殊的理论意义和重要的生态价值，但因南极的特殊地理位置以及

恶劣的气候条件，南大洋海洋生物肠道微生物的研究仍较为有限，尤其是处于食物链中下端的鱼类和浮游生

物，而国内更是鲜有关于南极海洋生物肠道微生物的报道。 为此，本文以南大洋代表性海洋生物为目标，以南

极海洋食物网中典型生物为主线，综述了南大洋海洋生物的胃肠道微生物研究概况，以期为深入开展极端环

境下海洋生物肠道微生物适应性与功能机制研究提供基础信息和思路。

１　 南极生物肠道微生物研究

基于高等生物的研究表明，肠道微生物相当于生物后天获得的“器官”，在宿主的营养代谢和免疫调节等

方面均发挥着重要的作用［７］。 尽管关于南极生物肠道微生物研究较为有限，但近些年来，南极生物的胃、肠
道微生物的类型、适应机制等方面仍取得了一些进展［８⁃９］。 本文主要对南极具有代表性、位于南极食物网不

同营养级的生物，如南极大磷虾（Ｅｕｐｈａｕｓｉａ Ｓｕｐｅｒｂａ）、南极鱼类、企鹅及海豹等南极海洋生物的肠道微生物研

究进行总结。
１．１　 南极磷虾

磷虾属于甲壳类动物，目前共发现有 ８ 种磷虾类生活在南极海域，通常所称的南极磷虾一般指的是南极

大磷虾（以下除特指外，均以磷虾简称） ［１０］。 磷虾是南极海洋食物网中的关键物种。 在南大洋，作为生物量

极为丰富的初级消费者，磷虾将初级生产者与大多数营养级较高的捕食者，如鱼类、鸟类、海豹、鱿鱼和鲸鱼等

联系起来，且在通过生物泵调节海洋碳储量过程中具有重要作用，一定程度上影响着地球生物化学循环，并在

南极海洋生态系统中产生至关重要的影响［１１⁃１３］。 目前，针对磷虾的研究主要集中在分布、丰度以及开发利用

磷虾油营养等方面［１４⁃１５］，少有研究涉及磷虾及其相关微生物之间共生关系的分子生物学和生物化学，许多与

磷虾有关的微生物多样性与功能研究均处于探索阶段。
磷虾的体表和胃肠部存在着大量细菌的生长，是磷虾总消化过程的重要组成部分［１６］。 １９９０ 年，研究人

员由南设得兰群岛将军湾捕获的磷虾胃中分离出一种菌株 １１６，基于有限的形态学和生理学特征将其划分为

少动鞘氨醇单胞菌 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｐａｕｃｉｍｏｂｉｌｉｓ １１６，后来发现该菌株可以分泌一种具有独特性能的冷适应细胞

外金属蛋白酶［１７⁃１８］。 Ｄｅｅｎｅｒ 等［８］通过纯培养的方法测试了该菌株的形态学特征及生理生化特性，并利用高

效液相色谱（ＨＰＬＣ）分析了 ＤＮＡ 的碱基组成，发现该菌株与嗜冷杆菌属（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ）的亲缘关系最为密切，
且具有细胞严格需氧、强烈的氧化酶活性、嗜冷、嗜盐、革兰氏阴性非运动球杆菌、泛醌 Ｑ⁃８ 等呼吸系统中主要

酯醌等典型的嗜冷杆菌所具有的特性，从而将其命名为 Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｐｒｏｔｅｏｌｙｔｉｃｕｓ ｓｐ． １１６。 作为变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）的重要微生物，嗜冷杆菌广泛存在于南大洋生态系统中，在南极海冰、冰藻类以及鸟类粪土中

也发现了该菌种［１９⁃２２］。 嗜冷微生物分泌的酶在低温下具有高比活性，在一系列工业和产品中具有潜在的用

途，如在食品加工中，作为清洗剂用于低温洗涤，用于高蛋白废物的降解以及分子生物学研究等。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｐｒｏｔｅｏｌｙｔｉｃｕｓ ｓｐ． １１６ 的发现显示了南极微生物广阔的利用前景，但该研究未分析磷虾消化道微生

物的系统发育、生物活性以及这些微生物对磷虾的影响。
有证据表明，磷虾消化道中的细菌可能参与宿主的消化过程，包括产生蛋白水解、脂质水解和几丁质水解

酶等［１７］。 Ｃｕｉ 等［２３］针对 ２０１０ 年 ２ 月于斯科舍海捕获的磷虾消化道中获得了 １３４ 种微生物分离物，去除重复

的菌株后，选择 ７５ 个代表性分离物进行测序并成功鉴定了包括 ４２ 个真菌菌株，３３ 个细菌菌株，其中 ８ 个菌株

属于放线菌；进一步研究显示，真菌分离株属于子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ），包括五个属（青霉菌属 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ，枝
孢属 Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ，曲霉属 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ，篮状菌属 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ 和 Ｍｅｙｅｒｏｚｙｍａ），其中青霉菌属是主要的真菌群。
细菌包括厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和变形菌门，１５ 株属于厚壁菌门，包括三个属（芽孢杆菌属 Ｂａｃｉｌｌｕｓ，葡萄球菌

属 Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ 和动性球菌属 Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ），芽孢杆菌属是所鉴定的主要细菌属。 １０ 株属于变形菌门包括 γ⁃
变形菌纲 （ Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 和 β⁃变形菌纲 （ Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），两个属 （嗜冷杆菌属和产碱杆菌属

Ａｄｖｅｎｅｌｌａ）。 与磷虾相关的放线菌群落由放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）的八个菌种组成，
而链霉菌属则为唯一由磷虾体内分离的放线菌属。

在抗菌活性试验中，细菌和放线菌代谢产物显示出比真菌代谢产物更广泛和更强的抗菌活性，且抗菌活

性集中于抑制水生致病细菌，尤其是创伤弧菌（Ｖｉｂｒｉｏ ｖｕｌｎｉｆｉｃｕｓ），其中嗜冷杆菌属和芽孢杆菌属细菌表现出最

佳的抗菌活性［２３］。 致病细菌在南极地区也有广泛的宿主分布，通常会引起许多生物感染肠道疾病和伤口感

染［２０⁃２２］，但磷虾似乎已形成一种免疫系统，以避免或抑制水生致病细菌和其它生物的入侵。 例如，与非酶对

照相比，磷虾酶对治疗静脉性腿部溃疡具有显著作用，且可以快速地促进伤口愈合［２３］。 在细胞毒性实验中，
大多数真菌代谢物对肿瘤细胞系均表现出 ６０％以上的抑制作用，这与阿霉素相当［２３］，该情况为开发海洋抗肿

瘤药物提供了新思路；此外，该研究还分析了微生物的氟化钠（ＮａＦ）耐受性。 虽然高浓度的氟化物对其它生

物产生毒性效应，但它却是磷虾角质层形成的重要组成部分。 研究表明，所有菌株均能在 ＮａＦ 条件下存活，
大多数放线菌和一些真菌仍可产生细胞毒性产物［２３］，证明除了由宿主体内获得营养外，共生微生物还可利用

其产生的细胞毒性和抗菌代谢产物保护宿主。
Ｃｌａｒｋｅ 等［２４］利用高通量测序比较了 ２０１６ 年 １—２ 月采自凯尔盖朗群岛附近水域磷虾的蜕皮，胃，消化道

和粪便相关的细菌群落与周围海水的细菌群落，发现两者之间存在着较大差异，磷虾胃和消化道中主要的菌

群包括放线菌门，厚壁菌门，变形菌门和软壁菌门（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ）。 尽管放线菌门占据极地深水中细菌群落的

较大部分，但在南大洋任何水域中，其他三个门相对丰度均未达到 １％；蜕皮中的磷虾个体细菌群落丰度与海

水相似，而胃及肠道样本的多样性则低得多，该研究并未说明造成这种现象的原因［２４］。
总的来讲，目前对磷虾肠道微生物的研究主要集中在夏季，采样地点也较为零散，但基本可以确定放线菌

门、厚壁菌门和变形菌门在磷虾消化道中占据着主导地位［２３⁃２４］。 但有关磷虾肠道微生物组成的影响因素研

究仍较为有限。 薛梅等［２５］基于脂肪酸标记法发现，南极南乔治亚岛磷虾幼体冬季主要以浮游植物为食，而磷

虾成体则多摄食桡足类等异养生物，幼体与成年个体肠道菌群是否因摄食而产生差异值得探究；且朱国平等［２６］

利用稳定同位素标记法研究南极秋至冬季磷虾营养的区域变化，发现南设得兰群岛附近的磷虾 δ１５Ｎ 值明显高于

布兰斯菲尔德海峡，认为进入冬季以后海冰逐渐推进到近海区域，海冰下的微生物可能成为磷虾的食物来源。
由此，今后可以进一步探究栖息地环境改变造成的摄食变化是否会对磷虾的肠道菌群结构产生影响。
１．２　 南极鱼类

生活分布于温度极低的南大洋鱼类超过 ３００ 种，其中南极亚目鱼类占南大洋所有鱼类的 ４６％［２７⁃２８］。 为

了适应寒冷及高度氧化的环境，南极鱼类，尤其是鳄冰鱼科鱼类，获得了新型抗冻蛋白［２９］，而缺失了氧结合血

红蛋白［３０⁃３１］。 鉴于南极鱼亚目的生态、形态及生理多样化，可以预见这些鱼类肠道微生物群落也进化到适应宿

主的各种营养生活方式。 由于鱼类肠道中缺乏厌氧菌（其在其它生物的肠道微生物群中占主导地位） ［３２］，这也

可能降低肠道微生物的多样性。 南极鱼类因摄入富氧的海水，并支持依赖氧气进行呼吸的肠道寄生虫———蠕虫

生存，致使其肠道基本上处于需氧状况［３３］。 目前，南极鱼亚目肠道微生物群落受到的关注相对较少。
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涉及肠道菌群研究的南极鱼类主要包括多鳍南极鱼（Ｎｏｔｏｔｈｅｎｉａ ｎｅｇｌｅｃｔａ），革首南极鱼（Ｎ． ｃｏｒｉｉｃｅｐｓ），短腹

冰鱼（Ｃｈａｅｎｏｃｅｐｈａｌｕｓ ａｃｅｒａｔｕｓ），伯氏肩孔南极鱼（Ｔｒｅｍａｔｏｍｕｓ ｂｅｒｎａｃｃｈｉｉ），汉氏肩孔南极鱼（Ｔ． ｈａｎｓｏｎｉ）和纽氏

肩孔南极鱼（Ｔ． ｎｅｗｎｅｓｉ） 独角雪冰鱼（Ｃｈｉｏｎｏｄｒａｃｏ ｈａｍａｔｕｓ），尖头裸龙鰧（Ｇｙｍｎｏｄｒａｃｏ ａｃｕｔｉｃｅｐｓ），博氏南冰鰧

（Ｐａｇｏｔｈｅｎｉａ ｂｏｒｃｈｇｅｖｉｎｋｉ），小鳞犬牙南极鱼（Ｄｉｓｓｏｓｔｉｃｈｕｓ ｅｌｅｇｉｎｏｉｄｅｓ），南极电灯鱼（Ｅｌｅｃｔｒｏｎａ ａｎｔａｒｃｔｉｃａ），波氏原

灯笼鱼（Ｐｒｏｔｏｍｙｃｔｏｐｈｕｍ ｂｏｌｉｎｉ），梯氏原灯笼鱼（Ｐ． ｔｅｎｉｓｏｎｉ），波氏裸灯鱼（Ｇｙｍｎｏｓｃｏｐｅｌｕｓ ｂｏｌｉｎｉ），勃氏裸灯鱼

（Ｇ． ｂｒａｕｅｒｉ）等（表 １）。
由表 １ 可以看出，变形菌门在南极鱼类中占有绝对的主导地位，而放线菌门与厚壁菌门也是主要类群，这

与其它温带海洋鱼类的研究结果相似［４０］。 但不同种鱼类之间肠道菌群组成存在着一定的差异。 ＭａｃＣｏｒｍａｃｋ
等［３４⁃３５］使用纯培养的方法研究南设得兰群岛水域多鳍南极鱼（Ｎ． ｎｅｇｌｅｃｔａ）的胃肠道菌群，只获得了弧菌属细

菌；Ｓｅｄｌáｃ̌ｅｋ 等［９］通过纯培养研究威德尔海水域革首南极鱼（Ｎ． ｃｏｒｉｉｃｅｐｓ），伯氏肩孔南极鱼（Ｔ． ｂｅｒｎａｃｃｈｉｉ），汉
氏肩孔南极鱼（Ｔ． ｈａｎｓｏｎｉ）和纽氏肩孔南极鱼（Ｔ． ｎｅｗｎｅｓｉ），发现肠杆菌科（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）细菌和嗜水气

单胞菌（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌａ）构成了由肠道分离出来的主要菌群，却未获得大量海洋鱼类中占优势的弧菌属

细菌，推测这可能是未区分肠道内容物及与胃肠道壁密切相关的菌群所致。 两项研究所采用的培养基类型也

可能对可获得的菌群产生影响，ＭａｃＣｏｒｍａｃｋ 等［３４⁃３５］采用了较为简单的琼脂平板纯化，革兰氏反应等培养肠道

菌群，Ｓｅｄｌáｃ̌ｅｋ 等［９］使用了针对肠道细菌的琼脂分离培养基，但仅设置了 １６ °Ｃ 一种培养温度。 Ｗａｒｄ 等［３６］采

用构建 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因克隆文库的方法分析了采自布拉班特岛达尔曼湾革首南极鱼和短腹冰鱼（Ｃ． ａｃｅｒａｔｕｓ）
前肠壁获得的细菌序列，两种鱼类肠道菌群均显示出绝对占优的 γ⁃变形菌门，主要为弧菌科。 然而，绝大多

数短腹冰鱼的 γ⁃变形菌克隆（９９％）属于发光杆菌属，而革首南极鱼序列更均匀地分布在发光杆菌属和弧菌

属之间。 两种鱼类的肠道多样性较低，推测仅使用 １ 种 ＰＣＲ 引物且样本量较少所致，但需要注意的是，仅选

用两尾鱼类样本并不能准确地反映肠道菌群构成。 Ｆｒａｎｋ 等［４１］已证明，使用含有混合引物的序列比使用的单

引物序列扩增结果更能准确地反映微生物群落结构。 呈杂食性的革首南极鱼体内菌群比肉食性的短腹冰鱼

的菌群更具多样性。 脊椎动物肠道微生物群（尽管主要为哺乳动物）的综合分析表明，细菌多样性由低至高

依次为肉食性、杂食性、草食性［４２］。 Ｓｏｎｇ 等［３７］通过基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 方法对普里兹湾水

域 ４ 种南极鱼类 （伯氏肩孔南极鱼，独角雪冰鱼 Ｃ． ｈａｍａｔｕｓ，尖头裸龙鰧 Ｇ． ａｃｕｔｉｃｅｐｓ，博氏南冰鰧 Ｐ．
ｂｏｒｃｈｇｅｖｉｎｋｉ）１３ 个样本的肠道微生物群落组成进行了研究，发现各个体所具有的肠道菌群十分相似，但相对

丰度却明显不同。 变形菌门和厚壁菌门在门系统水平上起主导作用的结果与先前的发现一致［４３］。 厚壁菌门

和拟杆菌门有助于肠道中碳水化合物或蛋白质的发酵，以帮助宿主从摄食中获取营养［４４］。 放线菌门和 γ⁃变
形菌门丰度较高，放线菌在表层冰群落中占主导地位，γ⁃变形细菌在深冰群落中占主导地位［４５］。 伯氏肩孔南

极鱼，独角雪冰鱼和尖头裸龙鰧为底栖鱼类，通常栖息于海冰表层下 １００ ｍ 以上的水层，而博氏南冰鰧基本生

活在紧贴冰下及冰层下 １—２ ｍ 的水中。 但目前尚无研究明确阐明菌群与极端环境之间的关系。 Ｕｒｔｕｂｉａ
等［３８］利用营养培养基研究了迭戈·拉米雷兹半岛水域小鳞犬牙南极鱼（Ｄ． ｅｌｅｇｉｎｏｉｄｅｓ）肠道微生物，分别分离

其胃、中肠和后肠中的菌群，并利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序鉴定了分离出的细菌，结果显示主要的细菌种类为 α⁃
变形菌门，丰度最低的为放线菌门和厚壁菌门。 在属水平上主要以弧菌属和冷杆菌属为主要代表，认为弧菌

属构成了小鳞犬牙南极鱼的固有菌群。 弧菌属主要存在于中肠，冰冻小杆菌属与红球菌属仅从后肠中分离出

来。 可见，不同部位肠道微生物组成存在一定的差异。 Ｇａｌｌｅｔ 等［３９］利用基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的元条形码技术，比较

了采自克罗泽群岛和凯尔盖朗群岛水域灯笼鱼科 ３ 属 ６ 种灯笼鱼的鳃、鳍、发光器、肠道和周围水样中出现的

菌群，发现肠道中微生物多样性最低且与其它器官群落存在显著差异；γ⁃变形菌门与厚壁菌门的柔膜菌纲

（Ｍｏｌｌｉｃｕｔｅｓ）在肠道中均占主导地位，但并未说明不同鱼种的优势属；电灯鱼属与原灯笼鱼属肠道菌群丰度相

似，均与裸灯鱼属不同，但裸灯鱼属肠道样品较少，需要进一步验证此结论的可靠性；波氏裸灯鱼和勃氏裸灯

鱼显示出更高的 δ１５Ｎ 信号［４６］，表明与南极电灯鱼和原灯笼鱼属相比，营养级更高，但微生物群组成与营养水

平之间的联系尚无法检验。
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肠

杆
菌

属
（Ｅ

ｎｔ
ｅｒ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

）、
气

单
胞

菌
属

（Ａ
ｅｒ
ｏｍ

ｏｎ
ａｓ
）、

柠
檬

酸
杆

菌
属

（Ｃ
ｉｔｒ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

）、
克

雷
白

氏
杆

菌
属

（Ｋ
ｌｅｂ

ｓｉｅ
ｌｌａ

）、
勒

克
氏

菌
属

（Ｌ
ｅｃ
ｌｅｒ
ｃｉａ

）、
泛

菌
属

（Ｐ
ａｎ

ｔｏ
ｅａ

）、
拉

恩
氏

菌
属

（Ｒ
ａｈ

ｎｅ
ｌｌａ

）、
劳

特
氏

菌
属

（
Ｒａ

ｏｕ
ｌｔｅ
ｌｌａ

）、
沙

雷
氏

菌
属

（
Ｓｅ
ｒｒａ

ｔｉａ
）、

Ａｌ
ｃａ
ｌｉｇ

ｅｎ
ｅｓ
⁃ｌｉ
ｋｅ

１６
Ｓ
ｒＲ

ＮＡ
克

隆
文

库
／纯

培
养

［９
，
３６

］

伯
氏

肩
孔

南
极

鱼
Ｔ．

ｂｅ
ｒｎ
ａｃ
ｃｈ
ｉｉ

南
极

鱼
科

变
形

菌
门

（Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）、
放

线
菌

门
（Ａ

ｃｔ
ｉｎ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）、
厚

壁
菌

门
（Ｆ

ｉｒｍ
ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

拟
杆

肠
杆

菌
属

（Ｅ
ｎｔ
ｅｒ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

）、
气

单
胞

菌
属

（Ａ
ｅｒ
ｏｍ

ｏｎ
ａｓ

）、
柠

檬
酸

杆
菌

属
（Ｃ

ｉｔｒ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

）、
克

雷
白

氏
杆

菌
属

（Ｋ
ｌｅｂ

ｓｉｅ
ｌｌａ

）、
勒

克
氏

菌
属

（Ｌ
ｅｃ
ｌｅｒ
ｃｉａ

）、
泛

菌
属

（Ｐ
ａｎ
ｔｏ
ｅａ

）、
拉

恩
氏

菌
属

纯
培

养
／１
６Ｓ

ｒＲ
ＮＡ

／
Ｉｌｌ
ｕｍ

ｉｎ
ａ
Ｍ
ｉＳ
ｅｑ

［９
，
３７

］

菌
门

（Ｂ
ａｃ
ｔｅ
ｒｏ
ｉｄ
ｅｔ
ｅｓ
）、

Ｔｈ
ｅｒ
ｍ
ｉ、
软

壁
菌

门
、

泉
古

菌
门

（Ｃ
ｒｅ
ｎａ

ｒｃ
ｈａ

ｅｏ
ｔａ
）、

蓝
藻

菌
门

、（
Ｃｙ

ａｎ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）

（Ｒ
ａｈ

ｎｅ
ｌｌａ

）、
劳

特
氏

菌
属

（Ｒ
ａｏ
ｕｌ
ｔｅｌ
ｌａ
）、

沙
雷

氏
菌

属
（Ｓ

ｅｒ
ｒａ
ｔｉａ

）、
弧

菌
属

（Ｖ
ｉｂ
ｒｉｏ

）、
Ａｌ
ｃａ
ｌｉｇ

ｅｎ
ｅｓ
⁃ｌｉ
ｋｅ

、
红

球
菌

属
（
Ｒｈ

ｏｄ
ｏｃ
ｏｃ
ｃｕ
ｓ）

、
嗜

热
菌

属
（
Ｔｈ

ｅｒ
ｍ
ｕｓ

）、
不

动
杆

菌
属

（
Ａｃ
ｉｎ
ｅｔｏ

ｂａ
ｃｔｅ

ｒ）
、

丙
酸

杆
菌

属
（
Ｐｒ
ｏｐ
ｉｏ
ｎｉ
ｂａ
ｃｔｅ

ｒｉｕ
ｍ

）、
链

球
菌

属
（
Ｓｔ
ｒｅ
ｐｔ
ｏｃ
ｏｃ
ｃｕ
ｓ）

、
支

原
体

属
（Ｍ

ｙｃ
ｏｐ
ｌａ
ｓｍ

ａ）

汉
氏

肩
孔

南
极

鱼
Ｔ．

ｈａ
ｎｓ
ｏｎ
ｉ

南
极

鱼
科

变
形

菌
门

（Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）

肠
杆

菌
属

（Ｅ
ｎｔ
ｅｒ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

）、
气

单
胞

菌
属

（Ａ
ｅｒ
ｏｍ

ｏｎ
ａｓ

）、
柠

檬
酸

杆
菌

属
（Ｃ

ｉｔｒ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

）、
克

雷
白

氏
杆

菌
属

（Ｋ
ｌｅｂ

ｓｉｅ
ｌｌａ

）、
勒

克
氏

菌
属

（Ｌ
ｅｃ
ｌｅｒ
ｃｉａ

）、
泛

菌
属

（Ｐ
ａｎ
ｔｏ
ｅａ

）、
拉

恩
氏

菌
属

（Ｒ
ａｈ

ｎｅ
ｌｌａ

）、
劳

特
氏

菌
属

（Ｒ
ａｏ
ｕｌ
ｔｅｌ
ｌａ
）、

沙
雷

氏
菌

属
（Ｓ

ｅｒ
ｒａ
ｔｉａ

）、
弧

菌
属

（Ｖ
ｉｂ
ｒｉｏ

）、
Ａｌ
ｃａ
ｌｉｇ

ｅｎ
ｅｓ
⁃ｌｉ
ｋｅ

纯
培

养
［９

］

纽
氏

肩
孔

南
极

鱼
Ｔ．

ｎｅ
ｗｎ

ｅｓ
ｉ

南
极

鱼
科

变
形

菌
门

（Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）

肠
杆

菌
属

（Ｅ
ｎｔ
ｅｒ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

）、
气

单
胞

菌
属

（Ａ
ｅｒ
ｏｍ

ｏｎ
ａｓ

）、
柠

檬
酸

杆
菌

属
（Ｃ

ｉｔｒ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

）、
克

雷
白

氏
杆

菌
属

（Ｋ
ｌｅｂ

ｓｉｅ
ｌｌａ

）、
勒

克
氏

菌
属

（Ｌ
ｅｃ
ｌｅｒ
ｃｉａ

）、
泛

菌
属

（Ｐ
ａｎ
ｔｏ
ｅａ

）、
拉

恩
氏

菌
属

（Ｒ
ａｈ

ｎｅ
ｌｌａ

）、
劳

特
氏

菌
属

（Ｒ
ａｏ
ｕｌ
ｔｅｌ
ｌａ
）、

沙
雷

氏
菌

属
（Ｓ

ｅｒ
ｒａ
ｔｉａ

）、
弧

菌
属

（Ｖ
ｉｂ
ｒｉｏ

）、
Ａｌ
ｃａ
ｌｉｇ

ｅｎ
ｅｓ
⁃ｌｉ
ｋｅ

纯
培

养
［９

］

博
氏

南
冰

鰧
Ｐ．
ｂｏ
ｒｃ
ｈ
ｇｒ
ｅｖ
ｉｎ
ｋｉ

南
极

鱼
科

变
形

菌
门

（Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）、
放

线
菌

门
（Ａ

ｃｔ
ｉｎ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）、
厚

壁
菌

门
（Ｆ

ｉｒｍ
ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

拟
杆

菌
门

（Ｂ
ａｃ
ｔｅ
ｒｏ
ｉｄ
ｅｔ
ｅｓ
）、

Ｔｈ
ｅｒ
ｍ
ｉ、
软

壁
菌

门
（Ｔ

ｅｎ
ｅｒ
ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

泉
古

菌
门

、（
Ｃｒ

ｅｎ
ａｒ
ｃｈ

ａｅ
ｏｔ
ａ）

、蓝
藻

菌
（Ｃ

ｙａ
ｎｏ

ｂａ
ｃｔ
ｅｒ
ｉａ
）

黄
杆

菌
属

（Ｆ
ｌａ
ｖｏ
ｂａ
ｃｔｅ

ｒｉｕ
ｍ
）

１６
Ｓ
ｒＲ

ＮＡ
／

Ｉｌｌ
ｕｍ

ｉｎ
ａ
Ｍ
ｉＳ
ｅｑ

［３
７］

尖
头

裸
龙

鰧
Ｇ．

ａｃ
ｕｔ
ｉｃｅ

ｐｓ
龙

鰧
科

变
形

菌
门

（Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）、
放

线
菌

门
（Ａ

ｃｔ
ｉｎ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）、
厚

壁
菌

门
（Ｆ

ｉｒｍ
ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

拟
杆

菌
门

（Ｂ
ａｃ
ｔｅ
ｒｏ
ｉｄ
ｅｔ
ｅｓ
）、

Ｔｈ
ｅｒ
ｍ
ｉ、
软

壁
菌

门
（Ｔ

ｅｎ
ｅｒ
ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

泉
古

菌
门

（Ｃ
ｒｅ
ｎａ

ｒｃ
ｈａ

ｅｏ
ｔａ
）、

蓝
藻

菌
门

（Ｃ
ｙａ
ｎｏ

ｂａ
ｃｔ
ｅｒ
ｉａ
）

红
球

菌
属

（Ｒ
ｈｏ
ｄｏ
ｃｏ
ｃｃ
ｕｓ
）、

嗜
热

菌
属

（Ｔ
ｈｅ
ｒｍ

ｕｓ
）、

不
动

杆
菌

属
（Ａ

ｃｉｎ
ｅｔｏ

ｂａ
ｃｔｅ

ｒ）
、丙

酸
杆

菌
属

（Ｐ
ｒｏ
ｐｉ
ｏｎ
ｉｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕ
ｍ
）、

链
球

菌
属

（Ｓ
ｔｒｅ
ｐｔ
ｏｃ
ｏｃ
ｃｕ
ｓ）

、支
原

体
属

（Ｍ
ｙｃ
ｏｐ
ｌａ
ｓｍ

ａ）
、

棒
状

杆
菌

属
（Ｃ

ｏｒ
ｙｎ
ｅｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕ
ｍ
）、

黄
杆

菌
属

（Ｆ
ｌａ
ｖｏ
ｂａ
ｃｔｅ

ｒｉｕ
ｍ
）

１６
Ｓ
ｒＲ

ＮＡ
／

Ｉｌｌ
ｕｍ

ｉｎ
ａ
Ｍ
ｉＳ
ｅｑ

［３
７］
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续
表

物
种

Ｓｐ
ｅｃ
ｉｅ
ｓ

科
Ｆａ

ｍ
ｉｌｙ

门 Ｐｈ
ｙｌ
ａ

属 Ｇｅ
ｎｅ

ｒａ
测

定
方

法
Ｍ
ｅｔ
ｈｏ

ｄｓ
参

考
文

献
Ｒｅ

ｆｅ
ｒｅ
ｎｃ

ｅｓ

独
角

雪
冰

鱼
Ｃ．

ｈａ
ｍ
ａｔ
ｕｓ

鳄
冰

鱼
科

变
形

菌
门

（Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）、
放

线
菌

门
（Ａ

ｃｔ
ｉｎ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）、
厚

壁
菌

门
（Ｆ

ｉｒｍ
ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

拟
杆

菌
门

（Ｂ
ａｃ
ｔｅ
ｒｏ
ｉｄ
ｅｔ
ｅｓ
）、

Ｔｈ
ｅｒ
ｍ
ｉ、
软

壁
菌

门
（Ｔ

ｅｎ
ｅｒ
ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

泉
古

菌
门

（Ｃ
ｒｅ
ｎａ

ｒｃ
ｈａ

ｅｏ
ｔａ
）、

蓝
藻

菌
门

（Ｃ
ｙａ
ｎｏ

ｂａ
ｃｔ
ｅｒ
ｉａ
）、

Ｐａ
ｒｖ
ａｒ
ｃｈ

ａｅ
ｏｔ
ａ、

Ｅｕ
ｒｙ
ａｒ
ｃｈ

ａｅ
ｏｔ
ａ

红
球

菌
属

（Ｒ
ｈｏ
ｄｏ
ｃｏ
ｃｃ
ｕｓ
）、

嗜
热

菌
属

（Ｔ
ｈｅ
ｒｍ

ｕｓ
）、

不
动

杆
菌

属
（Ａ

ｃｉｎ
ｅｔｏ

ｂａ
ｃｔｅ

ｒ）
、丙

酸
杆

菌
属

（Ｐ
ｒｏ
ｐｉ
ｏｎ
ｉｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕ
ｍ
）、

链
球

菌
属

（Ｓ
ｔｒｅ
ｐｏ
ｃｏ
ｃｃ
ｕｓ
）、

支
原

体
属

（Ｍ
ｙｃ
ｏｐ
ｌａ
ｓｍ

ａ）
、

棒
状

杆
菌

属
（Ｃ

ｏｒ
ｙｎ
ｅｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕ
ｍ
）、

黄
杆

菌
属

（Ｆ
ｌａ
ｖｏ
ｂａ
ｃｔｅ

ｒｉｕ
ｍ
）

１６
Ｓ
ｒＲ

ＮＡ
／

Ｉｌｌ
ｕｍ

ｉｎ
ａ
Ｍ
ｉＳ
ｅｑ

［３
７］

短
腹

冰
鱼

Ｃ．
ａｃ
ｅｒ
ａｔ
ｕｓ

鳄
冰

鱼
科

γ⁃
变

形
菌

门
（γ

⁃Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）
发

光
杆

菌
属

（Ｐ
ｈｏ
ｔｏ
ｂａ
ｃｔｅ

ｒｉｕ
ｍ
）、

埃
立

克
体

属
（Ｅ

ｈｒ
ｌｉｃ
ｈｉ
ａ）

、
鞘

氨
醇

单
胞

菌
属

（Ｓ
ｐｈ
ｉｎ
ｇｏ
ｍ
ｏｎ
ａｓ
）、

Ｍ
ｏｒ
ｉｔｅ
ｌｌａ

１６
Ｓ

ｒＲ
ＮＡ

克
隆

文
库

／Ｄ
ＧＧ

Ｅ
［３

６］

小
鳞

犬
牙

南
极

鱼
Ｄ．
ｅｌｅ

ｇｉ
ｎｏ
ｉｄ
ｅｓ

南
极

鱼
科

α⁃
变

形
菌

门
（α

⁃Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）、
放

线
菌

门
（Ａ

ｃｔ
ｉｎ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）、
厚

壁
菌

门
（Ｆ

ｉｒｍ
ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）

红
球

菌
属

（Ｒ
ｈｏ
ｄｏ
ｇｌ
ｏｂ
ｕｓ
）、

冰
冻

小
杆

菌
属

（Ｆ
ｒｉｇ

ｏｒ
ｉｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕ
ｍ
）、

不
动

杆
菌

属
（Ａ

ｃｉｎ
ｅｔｏ

ｂａ
ｃｔｅ

ｒ）
、芽

孢
八

叠
球

菌
属

（Ｓ
ｐｏ
ｒｏ
ｓａ
ｒｃ
ｉｎ
ａ）

、
冷

杆
菌

属
（Ｐ

ｓｙ
ｃｈ
ｒｏ
ｂａ
ｃｔｅ

ｒ）
、弧

菌
属

（Ｖ
ｉｂ
ｒｉｏ

）、
Ａｌ
ｉｉｖ
ｉｂ
ｒｉｏ

、
窄

食
单

胞
菌

属
（Ｓ

ｔｅｎ
ｏｔ
ｒｏ
ｐｈ
ｏｍ

ｏｎ
ａｓ
）、

鞘
氨

醇
单

胞
菌

属
（Ｓ

ｐｈ
ｉｎ
ｇｏ
ｍ
ｏｎ
ａｓ
）

纯
培

养
／１
６Ｓ

ｒＲ
ＮＡ

［３
８］

南
极

电
灯

鱼
Ｅ．

ａｎ
ｔａ
ｒｃ
ｔｉｃ
ａ

灯
笼

鱼
科

厚
壁

菌
门

（Ｆ
ｉｒｍ

ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

γ⁃
变

形
菌

门
（γ

⁃Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）
１６

Ｓ
ｒＲ

ＮＡ
元

条
形

码
［３

９］

波
氏

原
灯

笼
鱼

Ｐ．
ｂｏ
ｌｉｎ

ｉ
灯

笼
鱼

科
厚

壁
菌

门
（Ｆ

ｉｒｍ
ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

γ⁃
变

形
菌

门
（γ

⁃Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）
１６

Ｓ
ｒＲ

ＮＡ
元

条
形

码
［３

９］

梯
氏

原
灯

笼
鱼

Ｐ．
ｔｅｎ

ｓｉｏ
ｎ

灯
笼

鱼
科

厚
壁

菌
门

（Ｆ
ｉｒｍ

ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

γ⁃
变

形
菌

门
（γ

⁃Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）
１６

Ｓ
ｒＲ

ＮＡ
元

条
形

码
［３

９］

波
氏

裸
灯

鱼
Ｇ．

ｂｏ
ｌｉｎ

ｉ
灯

笼
鱼

科
厚

壁
菌

门
（Ｆ

ｉｒｍ
ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ
）、

γ⁃
变

形
菌

门
（γ

⁃Ｐ
ｒｏ
ｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

）
１６

Ｓ
ｒＲ

ＮＡ
元

条
形

码
［３

９］

勃
氏

裸
灯

鱼
Ｇ．

ｂｒ
ａｕ

ｅｒ
ｉ

灯
笼

鱼
科

厚
壁

菌
门
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　 　 针对以上研究的物种，采样地点，时间等均存在较大差异，故无法比较不同鱼种间的差异，且采样时间大

多较短，因此建议进一步监测某一特定鱼类全年的肠道微生物组成变化。 由上述几种鱼类肠道菌群研究中可

以看出，研究手段的发展极大拓宽了人们对于南极生物的肠道微生物的认识。 以伯氏肩孔南极鱼为例，采用

纯培养的方式仅能分离出变形菌门的细菌，而采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序得到了放线菌门、厚壁

菌门、拟杆菌门、泉古菌门等更为丰富的菌群信息；摄食与栖息深度等生活习性不同的鱼类肠道菌群存在一定

的差异。 由此，未来可以更多地开展限制鱼类肠道细菌多样性特定因素的相关研究；此外，还应注意取样部位

也会对结果产生一定的影响，如小鳞犬牙南极鱼中、后肠菌群就存在着较大的差异。
１．３　 南极大型生物

１．３．１　 企鹅

众所周知，禽类肠道菌群主要通过将食物降解并转化为营养物质以便为宿主提供能量及通过分泌针对病

原体的抗生素，从而维护宿主的健康，生长和繁殖［４７⁃４９］。 禽类肠道菌群的建立始于卵孵化阶段，直到成年阶

段才趋于稳定［５０］。 企鹅主要以磷虾和南极鱼类为食，是南极海洋生态系统中最重要的消费者之一。 企鹅沉

积的粪便通过提供有机物质（例如，氮，有机碳和磷）使营养贫乏的南极土壤变得肥沃，这些富含营养的鸟粪

土通常与多种细菌的繁殖有关，且与其它海鸟一样，企鹅种群也容易受到环境的影响［５１］。 对不同鸟类肠道菌

群的分析，发现宿主的系统发育、摄食和栖息地均会影响肠道微生物的组成，而宿主的影响也较大［５２］。 Ｂａｎｋｓ
等［５３］发现，阿德利企鹅（Ｐｙｇｏｓｃｅｌｉｓ ａｄｅｌｉａｅ）泄殖腔细菌群落存在种内变异，表明宿主系统发育的影响比地理位

置影响更大，且细菌群落可以遗传至子代。
Ｄｅｗａｒ 等［５４］使用实时定量 ＰＣＲ 与 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序技术分析了南乔治亚岛伯德岛，克罗泽群岛和澳大利亚

菲利普岛处于繁殖期的王企鹅 （ Ａｐｔｅｎｏｄｙｔｅｓ ｐａｔａｇｏｎｉｃｕｓ）、巴布亚企鹅 （Ｐｙｇｏｓｃｅｌｉｓ ｐａｐｕａ）、麦克罗尼企鹅

（Ｅｕｄｙｐｔｅｓ ｃｈｒｙｓｏｌｏｐｈｕｓ）和小蓝企鹅（Ｅｕｄｙｐｔｕｌａ ｍｉｎｏｒ）等的粪便细菌群落，检测出 １３ 个门类微生物群，其中厚

壁菌门，拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ），变形菌门和梭杆菌门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）为优势菌群，这与其它脊椎动物相似；
但不同种的企鹅肠道菌群组成则存在着显著的种间差异，其致因值得进一步研究。 此外，Ｄｅｗａｒ 等［５４］ 还检测

出了已知病原体的存在，例如弯曲杆菌属（Ｃａｍｐｙｌｏｂａｃｔｅｒ）和幽门螺杆菌属（Ｈｅｌｉｃｏｂａｃｔｅｒ）等。 尽管这些菌种为

人类和其它脊椎动物中已知的病原体，但对企鹅是否具有致病性需要进一步的研究。 Ｙｅｗ 等［５５］ 研究了南奥

克尼群岛阿德利企鹅和帽带企鹅（Ｐｙｇｏｓｃｅｌｉｓ ａｎｔａｒｃｔｉｃａ）胃中的微生物，其结果进一步支持了 Ｂａｎｋｓ 等［５３］ 的发

现，提出帽带企鹅个体间的菌群变异明显高于两个企鹅物种之间的变异，每个企鹅胃内均有其独特的菌群，并
证实了摄食相关的细菌和海洋细菌存在于企鹅胃微生物群落中，这表明它们的摄食环境对体内微生物具有一

定的影响。 Ｙｅｗ 等［５６］比较两种企鹅的胃反刍物、泄殖腔内容物和新鲜沉积的鸟粪之间的细菌群落组成，发现

新鲜沉积的企鹅鸟粪与胃反刍物，泄殖腔内容物菌群存在较大差异，认为企鹅中沉积鸟粪中的微生物无法广

泛代表胃肠道微生物群。 造成不同种企鹅胃肠道菌群的差异及环境对体内微生物影响的程度需要进一步扩

大调查时间的跨度，如 １ 年，以及进一步研究不同栖息地同种企鹅胃肠道菌群是否存在差异。
１．３．２　 海豹

哺乳动物出生时的肠道处于无菌状态，仅在发育过程中会定植不同的微生物［５７］；随着哺乳动物的年龄增

长，肠道微生物通过摄食，活动和环境变化变得丰富［５８］。 水下生活方式的限制使得海洋哺乳动物在其进化过

程中经历了较大的生理和生态适应，而许多适应性进化延长了海豹水下觅食时间［５９］，这可能对肠道微生物群

的组成有影响。 南象海豹（Ｍｉｒｏｕｎｇａ ｌｅｏｎｉｎａ）和豹海豹（Ｈｙｄｒｕｒｇａ ｌｅｐｔｏｎｙｘ）为肉食性动物，均栖息在南大洋及

南极，南象海豹捕食鱼类，而豹海豹捕食部分海豹、磷虾、企鹅和鱼类等［６０⁃６１］。 Ｎｅｌｓｏｎ 等［６２］收集了栖息于乔治

王岛的南象海豹、南极半岛的豹海豹以及饲养在悉尼 Ｔａｒｏｎｇａ 动物园的豹海豹粪便，利用标记 ＰＣＲ 和基于

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序的下一代测序技术对由粪便中提取的微生物 ＤＮＡ 进行分析后发现，南象海豹和豹海豹的

肠道微生物群中厚壁菌门、梭杆菌门、变形菌门和拟杆菌门为优势菌群；豹海豹肠道微生物中变形菌门丰度较

高，特别是嗜冷杆菌属，这些细菌种类与磷虾，阿德利企鹅和巴布亚企鹅有关，它们是豹海豹的常见摄食对象，
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这表明微生物可以通过捕食者的摄食定植到宿主肠道中。 Ｎｅｌｓｏｎ 等［６２］ 还发现，肠道环境的理化特征会影响

微生物的生存，南象海豹的肠道较长，其中可用氧气会因此稀释，故专性厌氧菌拟杆菌门丰度较高；相反地，γ⁃
变形菌等兼性厌氧菌，在豹海豹的肠道中丰度更高。 Ｋｉｍ 等［６３］ 利用 １６Ｓ 扩增子测序研究了夏季乔治王岛摄

食习惯相似的南象海豹（Ｍｉｒｏｕｎｇａ ｌｅｏｎｉｎａ）和威德尔氏海豹（Ｌｅｐｔｏｎｙｃｈｏｔｅｓ ｗｅｄｄｅｌｌｉ）的粪便微生物群，发现两种

海豹肠道菌群在门的水平上相对丰度无明显差异，但在科的水平上，海豹种类与性别之间的菌群丰度差异显

著。 两种海豹肠道微生物中厚壁菌门，拟杆菌门，梭杆菌门，变形菌门和软壁菌门为优势菌群［６３］，威德尔氏海

豹肠道菌群的平均丰度高于南象海豹，两种海豹摄食略有差异，但均捕食鱼类和头足类；因此，作者推测宿主

发育可能是影响肠道微生物组成的重要因素；爱德华氏菌属（Ｅｄｗａｒｄｓｉｅｌｌａ）只出现在雄性南象海豹肠道中，但
由于样本量太少，无法揭示造成这种现象的原因。 该研究预测了海豹肠道菌群的代谢潜力，发现与分类学组

成结果不同，微生物功能群落组成和肠道代谢物谱在宿主物种或性别上无明显区别。 上述研究均表明，厚壁

菌门、梭杆菌门、变形菌门和拟杆菌门为海豹的优势菌群，但相对丰度会受到种类、性别的影响；目前对于海豹

的研究较多集中在夏季，对于其它季节海豹肠道菌群的状况需进一步研究。

２　 总结与展望

综合南极具有代表性生物肠道微生物研究可以发现，磷虾、鱼类、企鹅与海豹中普遍存在厚壁菌门和变形

菌门。 对同一科不同种生物的研究可以发现，虽然肠道微生物的优势菌群门类相似，但各种微生物的相对丰

度存在较大差异，推测造成差异的原因与宿主发育状况，营养水平，性别等有关，但局限于样本数量，缺乏样本

生理学数据，部分推测尚未得到证实，如裸灯鱼属鱼类营养级较电灯鱼属和原灯笼鱼属鱼类高是否会造成肠

道菌群与其它两个属不同［３８］；爱德华氏菌属仅在雄性南象海豹中检测到是否仅与性别有关［６３］。 此外，对南

极海洋生物肠道微生物的研究大多集中在较短的时期（如，夏季）内，尚未有针对某一生物全年的肠道微生物

组成结构的调查；采样地点也较为有限，大多集中于某一海域范围内，缺少对磷虾等环南极分布生物的全面调

查，这对于多数呈环南极分布的海洋生物（如磷虾，鱼类、企鹅、海豹及鲸鱼等）而言，尚无法阐释肠道菌落区

域性与季节性差异的致因，这也限制了肠道微生物在生态学研究上的指示作用。
当前对南极的微生物研究大多集中在南极地区的土壤、海冰等区域，比如由南极土壤细菌非致病性———

南极紫色小杆菌属中分离出具有广泛的抗肿瘤，抑菌和抗生素潜力的紫罗兰素。 此前，紫罗兰素存在于人类

病原体中，其药物潜力一直未得到开发，这一发现为紫罗兰素在制药的应用开辟了道路［６４］。 而虽然对于南极

生物消化道内的微生物组成认识不断增加，但仍有一些问题值得进一步研究。 例如，现有方法是否能使鱼类

固有的微生物与鱼类周围环境或消化道内食物中可能存在的微生物有效区分开来？ 宏基因组学的发展，发现

了大量过去无法得知的微生物种类，对了解微生物组成、进化和代谢具有重要意义［６５］。 未来研究较大的挑战

之一便是要建立微生物组结构和功能与宿主的健康状况、年龄、遗传背景、地理位置以及其它个体差异的相关

性，并揭示不同微生物在消化道菌群中的潜在作用，增进我们对南极生物应对气候变化以及宿主物种与肠道

菌群之间相互作用和共同进化的理解。
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