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[摘　要]　海洋病毒数量巨大、多样性丰富,在生态系统调节和生物地球化学元素循环中发挥关键

作用,已经成为海洋研究的热点.本文简述海洋病毒研究的进展,提出需要关注的研究方向.
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　　１０３１,这是目前对于地球上数量最大的生物

体———病毒数量的估计[１３].病毒是进行严格寄生

生活的非细胞生物体,作为人、动植物的致病因子以

及细菌噬菌体,病毒早已为人们所熟知.但近三十

年来,随着采样手段的进步,高通量测序技术及生物

信息学的飞速发展,人们在海洋、热泉、盐湖、极地等

各种自然环境(包括极端环境)中发现了数量巨大、
多样性丰富的病毒.占地球表面积７１％的海洋是

蕴含病毒最多的生境,据估计,仅海底沉积物中的病

毒就占到了地球病毒数量的８７％[３].从数量上看,
海洋病毒是海洋细胞微生物的１０倍左右.除了数

量巨大,病毒还表现出极为丰富的多样性.病毒的

分离培养依赖于其宿主纯培养的获得,由于绝大多

数微生物尚不能培养,因此,已培养的病毒种类可能

不到全球病毒种类的１％.在不多的可培养病毒

中,已经发现了多种多样的可反映其进化关系的病

毒形态.例如,仅有较少研究的古菌病毒,就包含了

目前所有已知病毒的形态.除了常见的球状、丝状、
头尾状等,古菌病毒还具有瓶状、纺锤状、液滴状、螺
旋管状等至今仅见于古菌病毒的形态[４,５].对海洋

病毒多样性的认识更多地来自于对环境样品的元病

毒组学调查.通 过 分 析 近 期 两 次 国 际 大 洋 考 察

(TaraOceansandMalaspinaresearchexpeditions)
所获得的元病毒组数据,Roux等[６]在全球大洋水体

样品中发现了１５２２２个病毒种群(populations),共

８６７个病毒簇(大约相当于属).而这些数字还没有

包括病毒丰度最高的海底沉积物中的病毒.特别值

得注意的是,来自环境的病毒元基因组中,多达

６０％—９９％的序列无法与现有病毒数据匹配[７９].

有人估计,地球上病毒的种类可能多达１０８[１０].
在地球上,一半以上的原核生物生活在海洋中,

它们产生人类呼吸所需氧气的一半,固定人类生命

活动及生产活动所产生二氧化碳的一半,固定的氮

占全球自然固氮总量的三分之二,还贡献空气中

３０％的氧化亚氮和几乎全部的二甲基亚砜(DimethＧ
ylsulfoxide,DMSO),因此,海洋细胞微生物是地球

重要元素循环的主要驱动者,是维持地球生态系统

健康的隐形巨人[９,１１,１２].但海洋细胞微生物及其活

动在很大程度上受到海洋病毒的影响.通过感染宿

主,病毒可以间接调控地球上的元素循环.研究表

明,海洋病毒主要通过三种方式影响微生物群落结

构,进而影响其生物地球化学作用.第一,病毒可以

裂解宿主细胞,释放有机物,使之再被利用.据估

计,在表层海水中,每天有２０％—４０％的细菌细胞

被病毒裂解[１３,１４],全球病毒裂解释放的有机碳每年

达到３．７—５×１０７ 吨[１５],成为异养微生物有机碳的

重要来源.第二,病毒可携带辅助代谢基因(AuxilＧ
iaryMetabolicGenes,AMGs),感染宿主细胞后,重
构宿主代谢途径,改变宿主的生态学功能.蓝藻病

毒SＧPM２基因组中存在编码光系统II(PSII)中的

两个蛋白的编码基因psbA 和psbD,感染宿主后,可
使宿主耐受更强的光照[１６１８].有人发现,太平洋病

毒元基因组中存在编码磷酸戊糖途径、酮糖酸途径、

３Ｇ羟基丙酸循环中几乎所有步骤的基因,这可能有
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利于宿主适应寡营养环境[１９].第三,作为水平基因

转移的载体,病毒参与推动宿主微生物的演化.病

毒可以通过水平基因转移,从宿主获取基因(如:

AMGs),再通过水平基因转移,传递给其他宿主,增
强宿主的环境适应能力.在更大的尺度,由于病毒

携带大量基因,包括功能未知基因,因此是巨大的基

因元件库,其所蕴含的丰富的遗传多样性对于物种

进化可能具有重要意义,而从开发利用的角度,病毒

无疑是巨大的资源宝库.
近年来,海洋病毒研究进展神速,但依然处于早

期,现有知识多源自海洋环境样品病毒元基因组序

列分析.受制于采样手段与研究方法,对于海洋病

毒的多样性、生物学特点和生态学功能等问题,了解

依然不多.而对深海病毒、特别是深部生物圈中的

病毒的认识则刚刚开始.因此,在海洋病毒研究方

面,需要考虑开展如下工作.第一,加大力度,分离

深海以及海底以下深部生物圈的病毒,建立病毒—
宿主系统,开展病毒生物学,包括病毒与宿主相互作

用的基础研究,解析病毒基因的功能,认识病毒所蕴

含的遗传与代谢多样性及在物种演化中的作用;第
二,发展和运用新技术手段,获取深部生物圈样品,
分析病毒丰度及多样性,完善对海洋病毒圈的认知;
第三,探讨海洋病毒对于海洋细胞微生物群落结构

的影响,进而研究病毒在生物地球化学循环中的作

用以及对于环境变化的响应.
目前,海洋病毒的研究方兴未艾,展现出大尺度

考察取样、大数据共享分析、新技术广泛运用、多学

科交叉融合等特点.毋庸置疑,这一研究将大大拓

宽甚至颠覆人们对海洋病毒圈的认识,进一步揭示

病毒在地球生态系统中的巨大作用.
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我国科研人员利用LAMOST发现锂丰度最高的巨星

在国家自然科学基金项目(项目批准号:１１３９０３７１,１１６０３０３７,１１４７３０３３,１１４９０５６０,１１５０５１１７,１１５７３０３２
和１１６０５０９７)等资助下,以中国科学院国家天文台为首的科研团队依托我国大科学装置郭守敬望远镜

(LAMOST)发现了一颗奇特天体,它的锂元素(Li)丰度约是同类天体的３０００倍,这是目前人类已知锂元素

丰度最高的巨星.这一研究成果以“ThenatureofthelithiumenrichmentinthemostLiＧrichgiantstar”(最
富锂巨星中锂的增丰本质)为题,于２０１８年８月６日在 NatureAstronomy 上发表.论文链接:https://

www．nature．com/articles/s４１５５０Ｇ０１８Ｇ０５４４Ｇ７
锂元素是链接宇宙大爆炸、星际物质和恒星的关键元素,一直以来它在宇宙和恒星中的演化都是天文领

域的重要课题,然而当代天文学对锂元素的理解还具有很大局限性.巨星由于经历了第一次挖掘过程,其表

面的锂丰度比其在矮星阶段降低了数十到百倍量级,因此在大部分巨星中,其锂丰度都低于其前身矮星.不

过,１％的巨星表现出异常高的锂丰度,它们对揭示锂元素起源和演化具有重要意义.
这颗新发现的富锂恒星来自于银河系中心附近的蛇夫座方向,位于银河系盘面以北,距离地球约４５００

光年.国家天文台、中国原子能科学研究院和北京师范大学的科研人员合作研究发现,这颗恒星很可能正处

于锂增丰事件的初期.科研人员发现这颗巨星位于红巨星的光度驼峰处(RGBＧbump),再次确认了锂增丰

和RGBＧbump之间具有很强的联系.科研人员借助不对称对流模型和最新的原子核数据,通过模拟发现恒

星可以通过CameronFowler(卡梅隆—福勒)机制产生丰度在４．０以上的锂元素,并且给出了这颗恒星在锂

增丰时内部的细节信息.同时,科研人员考虑了通过吞噬行星、吸积伴星物质等方式使自身 Li增丰的可能

性,但数据中没有任何显著迹象表明这颗恒星曾经经历过类似的事件.通过对这颗富锂巨星的研究,他们认

为巨星完全可以凭借７Be转运的机制通过自身形成大量的７Li,此研究同时在观测和理论上对富锂巨星中的

Li增丰给出了比以往研究都更强的限制.
这一发现改变了人类对天体中锂元素的认知,将国际上锂含量观测极限提高一倍.同时,这项研究在理

论上对锂元素合成和现有恒星演化理论提出了新观点.这一成果是我国大型科学装置在前沿基础学科取得

突破性进展的又一实例,也是基础研究领域跨学科深入推进合作研究的一次成功尝试.
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