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从“极地探索”到“极地生物制造”：中国极地微生物资
源的开发利用与前景
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摘要：极地微生物资源具有长期地理隔离、多重环境适应和功能遗传多样性等特点，是发现新型功能基因、代谢途径

和工程化生物元件的重要来源，在低温绿色催化、环境污染治理、资源循环利用和低碳生物制造等领域展现出应用潜

力。然而，极地资源开发仍面临资源分散、可培养性不足、功能验证滞后、工程底盘缺乏以及资源治理体系有待完善

等问题。本文围绕从极地探索到极地微生物驱动生物制造的发展主线，系统梳理了中国在南极、北极和第三极形成的

科考平台、连续采样体系及资源积累基础，总结了极地微生物菌株、功能基因与生物合成基因簇、环境耐受模块及潜

在工程底盘等关键资源，回顾了从样本采集、菌株保藏到数字序列信息和多组学数据库建设的发展过程，并分析了极

地资源在低温工业过程、寒区环境修复与资源循环、高寒农业、高附加值产品开发以及生物冶金和一碳生物制造等方

向的应用前景。进一步比较了南极、北极和第三极资源体系的特点与互补性，指出第三极在连续观测、功能验证和场

景应用方面具有独特优势。未来应加强极地样本、菌株、基因组、功能表型和环境元数据的系统整合，推动人工智能

辅助挖掘、合成生物学重构、自动化生物铸造和非模式底盘开发，促进资源发现、功能验证与工程转化的有效衔接。

总体而言，极地微生物资源有望为中国环境治理、低碳转型和生物制造提供新的功能资源与技术支撑。
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Abstract: Polar microbial resources represent an important frontier for sustainable biomanufacturing because they 
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originate from ecosystems shaped by long-term geographic isolation and multiple environmental stresses, including 

low temperature, freeze-thaw cycles, oligotrophy, high salinity, strong ultraviolet radiation, and low oxygen availability. 

These evolutionary and ecological processes have generated a wide range of unique functional genes, metabolic 

pathways, and adaptive traits, making polar microorganisms valuable sources of cold-active enzymes, antifreeze and 

ice-binding proteins, extracellular polysaccharides, pigments, biosynthetic gene clusters (BGCs), stress-tolerance 

modules, and potential non-model chassis. However, their practical utilization remains constrained by fragmented 

resource collections, low culturability, insufficient functional validation, incomplete integration of digital sequence 

information (DSI), limited genetic toolkits, and underdeveloped biosafety and governance frameworks. Following the 

theme of "from polar exploration to biomanufacturing", this review summarizes the development of China's polar 

microbial resource system across Antarctica, the Arctic, and the Third Pole. We first describe the resource acquisition 

network established through Chinese polar research stations, icebreaker expeditions, Arctic observation programs, and 

long-term investigations of the Qinghai-Tibet Plateau cryosphere, and discuss the complementary roles of the three 

polar regions in resource discovery, ecological research, functional validation, and engineering translation. We then 

review the accumulation of cultivable microbial resources, including bacteria, actinomycetes, yeasts, filamentous fungi, 

and microalgae, together with advances in functional genes, BGCs, stress-resistance modules, and emerging chassis 

candidates. Particular attention is given to the transition from physical samples and strain collections to genome 

catalogs, metagenome-assembled genomes, multi-omics datasets, and DSI platforms, which are enabling data-driven 

discovery and synthetic biology-guided reconstruction of polar functional resources. The potential applications of these 

resources in low-temperature industrial processes, environmental remediation and resource recycling, cold-region 

agriculture, high-value bioproduct development, biomining and one-carbon (C1) biomanufacturing are further 

discussed in relation to China's environmental and low-carbon development needs. Finally, future priorities are 

proposed, including coordinated sampling and preservation, phenotype annotation, artificial intelligence (AI) -assisted 

resource mining, non-model chassis engineering, automated design–build– test– learn workflows, process scale-up, 

techno-economic assessment, lifecycle analysis, biosafety evaluation, and international governance coordination. 
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Overall, polar microbial resources provide an expanding foundation for the discovery, validation, and engineering of 

functional biological components and may contribute to future environmental sustainability, low-carbon transition, and 

advanced biomanufacturing.

Keywords: polar microorganisms; Third Pole; biomanufacturing; cold-active enzymes; environmental synthetic 

biology; digital sequence information

生物制造（Biomanufacturing）是利用微生物、

细胞及其生物组分实现物质转化与产品合成的技术体

系，而合成生物制造（Synthetic Biomanufacturing）

则进一步依托合成生物学，通过理性设计和工程

化改造生物元件、代谢通路与底盘细胞，实现目

标产物的高效、精准和可持续制造。凭借绿色、

低碳和可持续等优势，合成生物制造正逐渐成为

替代传统化工的重要技术路径。然而，现有合成

生物制造体系仍普遍面临过程能耗高、底盘细胞

抗逆性不足、复杂工况下稳定性差以及对低温、

高盐、低营养等非常规环境适应能力有限等瓶

颈［1-3］。如何挖掘并构建兼具环境耐受性、过程稳

健性和资源利用效率的新型生物元件、功能模块

与底盘体系，已成为推动下一代合成生物制造发

展的关键科学问题［3， 4］。

极地微生物作为典型和特殊的极端环境资源，

为破解上述瓶颈提供了新的可能［5］。与高温、高

盐、高渗等其他极端生态系统相比，极地冰冻圈

生态系统具有长期地理隔离、环境波动缓慢以及

多重胁迫共同作用等特点。特别是南极大陆自约

3400万年前与其他大陆彻底分离，并在长期低温

环境下形成相对独立的演化过程；部分冰下湖、

海冰和永久冻土等生境还经历了更长时间尺度的

隔离与筛选［6］。因此，极地微生物不仅反映了对

低温环境的适应，更记录了长期地理隔离和独立

演化形成的遗传与功能分化过程。近年来的宏基

因组和单细胞基因组研究表明，极地环境中存在

大量与现有数据库差异显著的潜在新物种、新基

因和未充分解析的代谢途径。这些资源不仅富集

冷活性酶、抗冻蛋白（AFP）、胞外多糖（EPS）、

色素和隐性次级代谢基因簇等可开发分子资源，

还蕴含与膜流动性调控、氧化胁迫应答、低温碳

氮硫代谢及复杂环境耐受相关的底盘性状和调控

模块，为新型生物元件、功能模块和非模式底盘

开发提供了独特资源基础［7-9］。随着宏基因组学、

单细胞基因组学和多组学分析的进展，扩大了对

极地包括未培养微生物及其潜在的新功能基因的

研究范围［10， 11］。目前有兰州大学主导的三极冰川

原核生物基因组与基因数据库已整合 6万多个原核

生物扩增子测序数据，以及超过 6000万个独特的

基因和 4500个源自冰冻圈样本的原核生物基因组

资源［12］。最新研究进一步表明，极地微生物资源

具有明显的地理隔离性和演化性：例如，南极西

南极冰盖Mercer Subglacial湖研究从水体和沉积物

中解析出 1374 个单细胞扩增基因组（SAGs），显

示其微生物群体具有显著遗传隔离和复杂代谢潜

力［13］；宏基因组测序显示，南极半岛欺骗岛捕鲸

者湾的微生物群落蕴藏着丰富的生物合成基因簇

（BGCs），其中鉴定出的 578个非核糖体肽合成酶

（Nonribosomal Peptide Synthetases，NRPS），只有

7%与已知的NRPS相匹配［14］。这些发现说明，极

地微生物不仅是极端条件下的“生存者”，更是可

为新型合成生物制造提供候选功能资源与天然模

块库。

对中国而言，极地微生物资源开发不仅具有

科学价值，也具有鲜明的战略意义。2024年 2月 7

日，习近平总书记在致中国南极秦岭站的贺信中

强调，要“更好地认识极地、保护极地、利用极

地，为造福人类、推动构建人类命运共同体作出

新的更大的贡献”［15］。这一重要论述为新时代我国

极地事业发展提供了根本遵循。依托南极长城站、

中山站、秦岭站、北极黄河站、“雪龙”号和“雪

龙 2”号，以及第三极（青藏高原）独特的冰川、

冻土和高寒湖泊生态系统，中国已形成覆盖南极、

北极和第三极的极地资源获取与研究体系［16］。这

使我国具备了开展极地资源开发及其向合成生物
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制造转化研究的基础条件，并为绿色制造、低温

催化、一碳（one-carbon，C1）转化、环境修复和

极地保护等方向提供了资源和平台支撑。

本文围绕中国极地微生物资源的开发利用展

开综述，首先梳理我国极地与第三极微生物资源

的获取基础、保藏体系及数字化进展，进而总结

赋能合成生物制造的极地“工具箱”，包括冷活性

酶、AFP、次级代谢潜力及可工程化底盘与模块，

随后讨论其在绿色制造、低碳转化和环境修复等

领域的应用前景。本文将以极地微生物及其功能

基因、代谢通路、调控元件和耐受模块为资源基

础，并通过合成生物学和过程工程实现功能重构

与应用转化的生物制造模式称为“极地生物制

造”，即极地微生物驱动的合成生物制造。最后结

合人工智能、自动化、生物安全与资源治理等问

题，提出中国极地生物制造的发展路线图。

1 中国极地微生物资源从科考样本到数
字资源

在我国极地研究不断深化的背景下，极地微

生物资源的认识正在由单纯的物种发现和环境描

述，转向围绕资源获取、保藏、解析与开发利用

的系统布局。依托南极、北极和第三极三类冰冻

圈平台，我国已逐步形成由科考平台、样本积累、

菌株保藏、序列解析和功能挖掘构成的资源体系。

这种跨区域、跨生境的连续布局，使我国具备了

极地微生物资源长期积累和系统转化的独特优势，

并推动极地研究由探索型科考进一步走向资源型

科考。

1.1 我国极地科考与资源获取体系

我国极地微生物资源获取体系建立在持续拓

展的科考平台基础之上。到 2024年我国极地考察

四十周年时，已累计组织开展 40次南极考察、13

次北冰洋考察和 20次北极黄河站年度考察，形成

了以“雪龙”号和“雪龙 2”号为海上平台，南极

长城站、中山站、秦岭站以及北极黄河站等为支

撑节点的综合保障能力［17］。南极方向，长城站、

中山站、秦岭站以及“雪龙”、“雪龙 2”等海陆协

同平台，使我国能够持续获取海冰、雪样、海水、

沉积物、湖泊和极地陆生生态系统等多种典型生

境样本［18］；北极方向，黄河站和持续开展的北极

航次则为海冰-海洋-陆地界面样本的长期积累提供

了支撑［19］。对微生物资源研究而言，这种“船-站-

航次”一体化网络使我国具备了跨季节、跨纬度

和跨生境的连续采样能力。与南北极相比，青藏

高原冰川、冻土、湖泊、冰缘前沿和高寒湿地同

样承受低温、低氧、强紫外和大温差等环境压力，

但又具有更高可达性和更连续的采样条件，因此

特别适合开展长期、重复和对比性的样本获取［20］。

我国极地科考依托南极长城站、中山站、秦岭站，

北极黄河站，“雪龙”号和“雪龙 2”号，以及青

藏高原第三极冰川、冻土和高寒湖泊生态系统，

已形成覆盖南极、北极和第三极的极地微生物资

源获取体系；第三极因可达性较高、采样连续性

较强和生境类型丰富，在连接资源获取、功能验

证和资源转化方面具有独特优势（图1）。

这种南极-北极-第三极协同布局的意义，不仅

在于样本来源更广，更在于它正在改变我国极地

研究的资源组织方式。南极更适合揭示长期地理

隔离和封闭演化塑造的独特资源空间，北极有利

于比较海冰、海洋和陆地之间的跨界联系，而第

三极则提供了最现实的高寒近场系统，使我国能

够把极地研究从远距离、间断式取样逐步延展到

连续监测的冰冻圈样本体系［13， 21］。近年来，这一

点已经开始在数据层面显现：围绕第三极冰川、

水体和沉积物，我国研究者已相继建立面向冰川

的青藏高原冰川基因组与基因目录 （Tibetan 

Glacier Genome and Gene catalog，TG2G）、面向高

原水生态系统的青藏高原微生物目录（Tibetan 

Plateau Microbial Catalog，TPMC），以及面向沉积

物的青藏高原沉积物微生物目录（Tibetan Plateau 

Microbial Catalog of Sediment，TPMC-S），分别覆

盖 21条冰川的 85个宏基因组与 883个培养分离株

基因组、6类水生态系统的 498个宏基因组，以及

248 个沉积物宏基因组［22， 23］。由此可见，第三极

已成为我国开展系统化资源调查和目录化组织的

重要研究区域。此外，三类平台的协同，使我国

极地微生物资源研究不再依赖单点、单季或单环

境样本，而是逐步走向具有体系性、对比性和可
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重复性的多源采集格局。

尽管南极、北极和第三极均属于低温环境，

但其形成背景、环境选择压力和微生物资源特征

并不完全相同。南极长期地理隔离程度最高，孕

育了大量具有系统发育独特性的低温适应微生物

及潜在新功能基因；北极则同时受到海冰变化、

冻土退化和人类活动影响，具有较强的环境梯度

和资源异质性；第三极以高海拔、强紫外辐射、

昼夜冻融循环和盐湖广泛分布为特点，在耐辐射、

耐冻融、耐盐及寡营养适应等方面形成了独特功

能资源（表 1）。相比南北极，第三极更具连续采

样、长期监测和功能验证优势，可作为连接资源

发现、工程化研究和场景应用的重要近场平台。

因此，三极资源并非简单重复，而是在资源发现、

环境适应机制解析、功能验证和工程转化等环节

形成明显互补：南极侧重独特生境中的新功能资

源发现，北极侧重全球变化背景下的生态过程与

环境响应研究，第三极则更适合开展连续观测、

梯度比较和工程验证，共同构成极地微生物资源

开发与利用的重要基础。

图图1　中国极地微生物资源获取体系与第三极战略支点

Fig. 1　China's polar microbial resource acquisition system and the strategic role of the Third Pole

表表1　　三极微生物资源平台的特点及互补优势

Table 1　　Features and complementary advantages of the tripolar microbial resource platform

比较维度

主要科学价值

代表资源

典型适应机制

采样与监测条件

生物制造价值

战略定位

南极

长期隔离生境中的新功能资源发现

冷活性酶、AFP/IBP、EPS、新型BGCs

冷适应、冰结合、抗氧化

科考窗口有限

提供新型功能元件

远场资源发现

北极

气候变化与寒区生态过程研究

烃降解菌、碳氮循环微生物、海冰功能模块

冻融耐受、污染物降解、温室气体循环

受气候变化和人类活动影响显著

提供环境适应机制

远场生态过程研究

第三极

功能验证与工程转化

耐冷促生菌、放线菌BGCs、耐盐耐紫外模块

低温-低氧-强紫外协同适应

可连续采样和长期监测

提供工程验证和应用场景

近场验证与转化支点

注：AFP，抗冻蛋白（antifreeze protein）；IBP，冰结合蛋白（ice-binding protein）；EPS，胞外多糖（exopolysaccharide）；BGCs，生物

合成基因簇（biosynthetic gene clusters）。
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1.2 菌株、功能资源与保藏平台

在资源积累层面，我国极地微生物研究已经

从科考样品采集逐步走向实体资源与数字资源协

同建设。中国极地研究中心自 1998年起持续从南、

北极海水、海洋沉积物、土壤、湖泊、雪冰等样

品中开展微生物分离培养［24］。按原有统计口径，

到 2021年前后相关团队已从各类极地样品中累计

分离到近万株微生物；在标准化保藏和共享层面，

极地微生物种质资源库（Polar Microorganisms 

Collection of China，PMCC）和升级后的极地基因

库进一步推进了菌株、组织样本和环境基因样本

的 统 一 管 理 （https：//genbank. chinare. org. cn/

pbgd/）。中国极地研究中心 2025年公开信息显示，

升级后的极地基因库已完成 3500余株极地微生物

标准化保藏并上线 3059条菌株标准化信息，资源

覆盖 185个属。其真正重要之处，并不只是保存了

多少菌株，而在于这些资源开始呈现出较为清晰

的功能轮廓：一方面，假单胞菌（Pseudomonas）、

假交替单胞菌（Pseudoalteromonas）、嗜冷杆菌属

（Psychrobacter）、海栖单胞菌（Marinomonas）、稀

有放线菌以及多种极地酵母和微藻等代表类群不

断被分离、鉴定和保藏［25］；另一方面，冷活性酶、

AFP、EPS、色素、次级代谢基因簇以及耐盐、耐

金属、抗氧化和生物膜形成等环境耐受模块，也

正在从菌株层面被逐步识别出来［26， 27］。为避免仅

以概念列举方式描述极地菌株与功能资源，本文

进一步按资源类别、代表类群、来源生境、功能

特征和证据层级进行梳理（表2）。

从表 2可见，中国极地和第三极可培养微生物

资源已从菌株数量积累进入功能基因、BGCs、耐

受模块和潜在底盘识别的阶段［14］。其中，PMCC和

极地基因库提供了可追溯的实体资源基础；南北极

代表类群为低温催化、环境耐受和天然产物发现提

供了候选模块［36］；第三极资源则在北部盐湖放线

菌、 Streptomyces sp. QHH-9511、Exiguobacterium 

sp. KRL4和冰芯来源 Cryobacterium等案例中显示

出近场采样与功能验证优势［35， 37， 38］。总体而言，

当前中国极地微生物资源更宜被定义为“菌株-功

能基因-生物合成基因簇-耐受模块相互关联的资源

表表2　　极地代表性可培养微生物资源及功能特征

Table 2　　Representative culturable microbial resources and functional characteristics in polar regions

资源类别/类群

PMCC及极地

基因库

Pseudomonas、

Pseudoalteromonas

Psychrobacter、

Marinomonas

极地放线菌及

稀有放线菌

极地酵母和真菌

极地微藻

第三极盐湖

放线菌

第三极代表菌株

菌株或资源规模

累计分离近万株极地微生

物；标准化保藏 3500余株，覆

盖185个属

PMCC代表类群，数量未系

统披露

PMCC代表类群，数量未系

统披露

多属可培养资源

多个属和种被分离保藏

硅藻、绿藻等资源持续积累

255株，隶属21属

Streptomyces QHH-9511、

Exiguobacterium sp. KRL4、

Cryobacterium spp.

主要来源/生境

南 极 、北 极 海

水、沉积物、土壤、

湖泊、雪冰等

南北极海水、海

冰、沉积物

海冰、海水、冻

土及低温沉积物

南极土壤、沉积

物及海洋环境

南极土壤、藻际

及湖泊环境

海冰、雪冰、极

地海水和湖泊

青藏高原北部

盐湖沉积物

青海湖地衣、冰

川沉积物和冰芯

环境

已报道功能资源

菌株资源、环境元数

据、基因资源

冷活性蛋白酶、脂肪

酶、EPS、表面活性剂

适冷相关酶系、环境耐

受模块

PKS/NRPS、BGCs、天

然产物

色素、胞外酶、抗氧化

代谢物

PUFAs、类胡萝卜素、

低温适应功能基因

抗菌次级代谢物、芳香

族聚酮

36 个候选 BGCs、芳香

族聚酮、环境耐受模块及

活性代谢物

特性或工程价值

为资源共享、多

组学分析和功能筛

选提供基础平台

低温催化、环境

修复和工业酶开发

潜在耐冷底盘和

低温生物催化资源

抗菌活性物质和

新型天然产物发现

天然色素和高附

加值产物开发

功能食品、生物

材料和色素开发

天然产物发现与

活性分子挖掘

功能基因、BGCs

和潜在工程模块

挖掘

证据层级

资源保藏/分

离鉴定

实验室功能

验证

实验室功能

验证

实验室功能

验证

实验室功能

验证

资源保藏/分

离鉴定

实验室

功能验证

基因组预测/

实验室功能

验证

参考

文献

[24]

[27-

29]

[27, 

30]

[31]

[32]

[33]

[34]

[34, 

35]

注：PMCC，极地微生物种质资源库（Polar Microorganisms Collection of China）；EPS，胞外多糖（exopolysaccharide）；PKS，聚酮合

酶（polyketide synthase）；NRPS，非核糖体肽合成酶（nonribosomal peptide synthetase）；BGCs，生物合成基因簇（biosynthetic gene 

clusters）；PUFAs，多不饱和脂肪酸（polyunsaturated fatty acids）。
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体系”，其中多数资源仍处于分离鉴定、基因组预

测或实验室功能验证阶段，距离工程化放大和产

业化应用仍需进一步的表达、工艺和安全性验证。

需要强调的是，菌株保藏平台的价值不仅体

现在保存规模，还体现在是否能够支撑后续再利

用和再开发。随着 PMCC 和极地基因库对菌株、

宏生物组织样本、环境基因样本及元数据的整合，

我国极地资源保藏正在从传统菌株库升级为覆盖

实体样本、序列信息和环境背景的综合资源平

台［24］。若后续进一步将培养条件、功能表型、基

因组、BGCs和样品许可信息纳入统一标准，将更

有利于多组学解析、人工智能辅助挖掘和合规工

程转化。

1.3 极地资源数字化的新阶段

如果说菌株保藏代表的是极地资源的实体基础，

那么数字序列信息（Digital Sequence Information，

DSI）正在成为极地资源开发的新核心。近年来，

我国极地研究最明显的变化之一，就是不再满足

于通过科考获取样品和分离菌株，而开始系统建

设面向基因组、功能基因和环境元数据的数字化

资源体系（图 2）。最具代表性的案例是由中国团

队构建的全球冰川原核生物基因组与基因数据库

（Global Glacier Genome and Gene Database，

4GDB）［12］。该数据库整合了南极、北极和青藏高

原冰川样品的扩增子、培养菌株基因组和宏基因

组数据，当前已包含 64，510个原核扩增子分型单

元、62，595，715条非冗余基因以及 4501个原核基

因组，较此前公开数据实现了 35.5%的扩展。更重

要的是，4GDB不只是一个数据仓库，还提供了与

碳水化合物活性酶、氮循环、硫循环和冷适应相

关功能基因的结构化注释，从而把极地资源由静

态样本转化为可检索、可比较和可挖掘的功能数

据库。针对第三极的数据库TG2G目录中，已经把

21条青藏高原冰川的 85个宏基因组和 883个培养

分离株基因组整合为一个专门的冰川基因组与基因

目录［22］；进一步扩展到高原水生态系统后，TPMC

又将498个宏基因组组织为32，355个宏基因组组装

基因组（Metagenome-Assembled Genomes，简称

MAGs）、10，723 个代表物种、近 3 亿个非冗余基

因簇和73，864个BGCs［39］；而TPMC-S则显示，第

三极沉积物中还保存着13，696个MAGs、5.11亿条

非冗余基因以及大量可能代表古老谱系的微生

物［23］。这些目录的建立说明，我国极地微生物研

究已经从获得样本逐步进入组织数据、比较数据

并从中发现功能的新阶段。与中国极地基因库和

第三极基因目录建设相对应，国际上近年来也相

继建立了 Southern Ocean Gene Catalogue、Arctic 

MAGs数据集以及多个极地环境宏基因组资源库，

推动极地微生物研究从菌株资源积累逐步向数字

资源驱动转变［40， 41］。

极地资源数字化的价值还体现在它不断强化

独特遗传空间这一认识。Faure等人基于 218个宏

基因组样本构建了南大洋微生物基因集，结果显

示约 38% 的基因在现有参考海洋基因目录中缺乏

同源序列，提示极地资源并不是普通海洋微生物

在低温下的一个分支，而是包含大量未被现有数

据库充分覆盖的新基因空间［40］。2025年关于西南

极冰盖 Mercer亚冰下湖的单细胞基因组研究进一

步表明，该系统中解析得到的 1374个SAGs与基因

组 分 类 数 据 库 （Genome Taxonomy Database，

GTDB）中最近参考基因组的平均核苷酸一致性

（average nucleotide identity，ANI）仅为 77.0%，多

数基因组很可能对应新的物种或更高层级的新分

类单元，并具有明显不同于近缘类群的代谢潜

力［13］。与此同时，TPMC 中 88% 未注释物种、

TPMC-S中 90%以上新物种等结果表明，第三极也

并不是普通微生物库在低温环境中的简单延伸，

而是一个仍远未被现有数据库充分覆盖的独特遗

传空间［23］。这些结果共同说明，极地资源数字化

的重要价值不仅是单纯积累更多序列，而在于证

明极地、尤其是长期隔离的冰冻圈系统，代表着

一个仍远未被完全认识的遗传与功能空间。总体

来看，中国极地研究正在从以样本采集和菌株分

离为主的资源积累阶段，进入以DSI为核心、以功

能注释和资源转化为导向的新阶段［22］。无论是

PMCC和极地基因库对实体资源的标准化管理，还

是 4GDB等数字平台对三极微生物基因组和功能基

因的系统整合，都表明中国极地微生物资源研究

正在由样本获取和菌株分离逐步向功能解析与资

源转化拓展。这一转变，也正是中国极地微生物

资源能够从探索对象走向合成生物制造资源的关

键前提。
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总体来看，中国已初步形成覆盖南极、北极和

第三极的极地微生物资源体系，并逐步实现从科考

样本、菌株保藏到数字资源和多组学数据库的延伸。

其价值不仅在于扩大资源储备规模，更在于构建了

“远场资源发现-近场连续采样-数字资源整合-功能验

证”的研究链条，为功能基因、生物合成基因簇和

环境耐受模块的系统挖掘奠定基础，也为后续工程

化开发和生物制造应用提供支撑。

2 赋能合成生物制造的极地工具箱

极地生态系统中由长期环境选择形成的耐冷、

耐盐、抗氧化、底物利用和调控适应能力，可与

当前合成生物制造在能耗、稳定性、复杂底物和

底盘抗逆性方面的瓶颈形成对应关系，从而为极

地工具箱的构建提供逻辑基础（图 3）。但极地微

生物资源能否从样本和菌株走向合成生物制造，

关键不在于简单地把极地微生物直接搬入工业体

系，而在于能否将其长期适应低温、冻融、强紫

外、寡营养和高盐等环境压力所形成的能力，转

化为可识别、可表征、可重构的工程模块［42， 43］。

换言之，极地资源开发的核心任务，是从天然适

应中提炼出能够服务合成生物制造的工具箱，包

括低温催化酶、冷保护分子、环境耐受模块、次

级代谢基因簇以及适合复杂工况的潜在底盘［3］。

图图2　中国极地与第三极微生物资源的数字化图谱［12， 22， 23， 39］。（a）主要数字资源平台及其资源规模；（b）不同平台在区

域、生境和数据类型方面的覆盖范围；（c）第三极数字资源体系的互补组成；（d）从样本获取到功能挖掘和生物制造转化

的层级路径

Fig. 2　Digital landscape of polar and Third Pole microbial resources in China. (a) Major digital resource platforms and their 

resource scales. (b) Regional, habitat, and data-type coverage of the platforms. (c) Complementary components of the Third Pole 

digital resource system. (d) Hierarchical transition from sample acquisition to functional mining and biomanufacturing. 

Abbreviations: 4GDB, Global Glacier Genome and Gene Database; TG2G, Tibetan Glacier Genome and Gene catalog; TPMC, 

Tibetan Plateau Microbial Catalog; TPMC-S, Tibetan Plateau Microbial Catalog of Sediment; MAGs, metagenome-assembled 

genomes; BGCs, biosynthetic gene clusters; DSI, digital sequence information
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近年来，多组学、基因组挖掘、结构预测和合成

生物学工具的发展，使极地功能资源不再只是依

赖传统培养和单酶筛选，而开始进入序列发现、

功能预测、异源表达和定向改造相结合的新阶

段［11， 44， 45］。南极细菌适应性研究表明，极地微生

物的优势并不局限于低温生长，而体现在膜结构

调整、EPS生成、抗氧化反应、冰结合蛋白、冷活

性酶和多重胁迫响应等一整套系统性适应策略中，

这 些 特 征 正 是 构 建 极 地 生 物 制 造 工 具 箱 的

基础［27］。

2.1 低温催化的核心元件

在现有极地功能资源中，冷活性酶是证据链

最完整、最接近实际应用的一类资源［46］。近年来，

相关研究已形成从资源发现、结构解析、蛋白工

程和异源表达，到工艺优化和场景验证的连续技

术路线［47， 48］。与中温酶相比，冷活性酶通常在低

温或中低温条件下保持较高催化效率，并具有较

高分子柔性和较低热稳定性［49］。这种特征使其能

够在较低温度下完成水解、转化和修饰反应，从

而减少加热需求，保护热敏性底物，并在反应结

束后通过温和升温实现失活［50］。已有综述指出，

冷活性酶已在食品加工、乳糖水解、低温洗涤、

生物转化、废水处理和环境修复等领域开展应用

研究，并表现出节能和降低碳排放的潜力［51］。对

于极地生物制造而言，冷活性酶的价值不仅是提

供单个催化剂，更在于为低温或常温条件下的工

艺提供了可替代高温过程的技术入口。

我国前期积累的南极、北极和第三极资源，为

冷活性酶筛选提供了较好的基础。南极和北极来源的

Pseudoalteromonas、 Pseudomonas、 Psychrobacter、

放线菌和极地真菌等类群中，已经报道了蛋白酶、脂

肪酶、淀粉酶、纤维素酶、木聚糖酶、几丁质酶和β-

半乳糖苷酶等多种低温酶资源（表3）［28， 36， 52， 53］。第

三极则提供了新的数字挖掘路径，例如基于青藏

高原基因目录的计算筛选，已经能够直接获得具

有低温食品转化潜力的 psychrophilic cellobiose 2-

epimerase，说明冷酶发现正在从传统分离筛选扩

展到基因目录驱动的计算挖掘［54］。未来，冷活性

酶研究需要进一步从发现走向工程化，重点提升

其表达量、稳定性、底物适应性和在真实工艺体

系中的耐受性，使其真正成为低温合成生物制造

中的标准化催化元件［55］。

图图3　极地天然适应系统为合成生物制造瓶颈提供模块化解决思路

Fig. 3　Polar natural adaptation systems offer modular solutions to bottlenecks in biomanufacturing. Abbreviations: BGCs, 

biosynthetic gene clusters; C1, one-carbon; UV, ultraviolet; ROS, reactive oxygen species
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2.2 抗冻蛋白、胞外多糖与极地生物材料

极地微生物能够在冻结、冻融和低水活度环

境中维持生命活动，依赖的不只是单个冷活性酶，

而是一系列细胞保护和环境耐受机制［63］。AFP和

冰结合蛋白（ice-binding protein，IBP）能够吸附

在冰晶表面，抑制冰晶生长和重结晶，从而减少

冰晶对细胞和组织的损伤［56］；EPS则可在细胞外

形成保护层，降低冰晶、盐分和氧化胁迫对细胞

的影响［58］；类胡萝卜素、黑色素和抗氧化物质可

缓冲强辐射和活性氧压力［59］；兼性溶质、膜脂调

整和生物膜形成则共同帮助细胞维持渗透压、膜

流动性和群体稳定性［64］。近年来关于微生物 AFP

的研究指出，AFP/IBP不仅是冷适应的重要分子机

制，也已经显示出在食品、农业和医药低温保存

中的应用潜力［65］。

这些冷保护与耐受模块对合成生物制造具有

两方面意义。第一，它们可直接作为产品或材料，

例如用于冷冻食品保鲜、细胞与组织低温保存、

抗结冰材料和低温保护剂开发［66］。第二，它们可

作为底盘改造元件，用于提升工程菌在低温、高

盐、冻融、氧化压力或复杂环境中的稳定性［67］。

南极细菌适应性研究表明，极地微生物常通过膜

脂组成改变、EPS分泌、脂多糖结构调整、氧化胁

迫响应和冰结合蛋白表达等多层次策略维持细胞

功能，这为设计耐受型底盘提供了自然模板［27］。

未来的极地合成生物学不应只关注冷活性酶的异

源表达，还应系统挖掘这些保护模块，并将其与

启动子、调控元件和代谢通路一起纳入标准化元

件库，从而提高细胞工厂在非理想工况下的鲁

棒性。

2.3 高价值次级代谢产物与隐性生物合成潜力

除了酶和保护分子，极地微生物还蕴含大量

尚未开发的次级代谢潜力。长期低温、寡营养、

表表3　　极地微生物功能资源及其合成生物制造应用方向

Table 3　　Functional resources of polar microorganisms and their biomanufacturing applications

功能资源

冷活性酶

AFP/IBP

EPS/多糖

色素/

抗氧化物

BGCs/

天然产物

表面

活性剂

耐受模

块/底盘

代表来源/类群

Pseudoalteromonas, 

Pseudomonas, Psychrobacter, 

极地真菌

极地细菌、酵母、藻类

Pseudoalteromonas等

极地酵母、真菌、细菌

放线菌、真菌、冰川/盐湖菌株

适冷细菌

适冷Pseudomonas、

Actinomycetes、极地酵母、

第三极菌株

关键特征

低温高活性，高柔

性，热稳定性偏低

抑制冰晶生长和

重结晶

冷保护、抗冻融、

抗盐胁迫

抗氧化、光保护

新型PKS、NRPS

和RiPP等

乳化疏水污染物，

促进降解

耐冷、耐盐、

耐金属、抗氧化

潜在应用

食品、洗涤、低温生

物转化、废水处理

冷冻食品、

细胞保存、

抗结冰材料

冷保护剂、食品、

材料、底盘保护

天然色素、化妆品、

光防护材料

抗菌、抗肿瘤、

抗氧化分子

油污修复、

石油采收、工业助剂

低温发酵、

环境修复、寒区制造

当前短板

高温条件下易失活；异源表达常形成包涵体

或活性降低；低温发酵周期长；与现有工业工艺

的pH、盐度和反应体系匹配性不足

重组表达产量普遍较低；活性评价标准尚不

统一；高纯度制备成本较高；食品和医药领域法

规路径尚不明确

结构组成复杂且易受培养条件影响；产率偏

低；提取纯化成本较高；构效关系和质量控制体

系仍不完善

发酵产量和稳定性有待提升；活性成分及作

用机制研究不足；毒理安全性和产业化评价数

据有限

多数 BGCs 处于沉默状态；天然宿主遗传操

作困难；活性产物难以表达和分离；从基因簇到

活性化合物的验证周期长

发酵产量偏低；纯化成本较高；复杂盐度和温

度条件下稳定性不足；与商业表面活性剂相比

成本优势尚不明确

遗传操作体系缺乏；启动子和表达元件储备

不足；基因编辑效率较低；发酵工艺和规模化培

养参数尚未建立

参考

文献

[28, 

52]

[56, 

57]

[58]

[59]

[60]

[61]

[62]

注：AFP，抗冻蛋白（antifreeze protein）；IBP，冰结合蛋白（ice-binding protein）；EPS，胞外多糖（exopolysaccharide）；BGCs，生物

合成基因簇（biosynthetic gene clusters）； PKS，聚酮合酶（polyketide synthase）；NRPS，非核糖体肽合成酶（nonribosomal peptide 

synthetase）；RiPP，核糖体合成及翻译后修饰肽（ribosomally synthesized and post-translationally modified peptide）。
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强辐射和空间隔离可能使极地微生物在竞争、防护

和信号交流过程中形成独特的代谢产物［33］。随着

antiSMASH （antibiotics and Secondary Metabolite 

Analysis Shell）、 BiG-SCAPE （Biosynthetic Gene 

Similarity Clustering and Prospecting Engine） 和

MIBiG（Minimum Information about a Biosynthetic 

Gene cluster）等基因组挖掘工具的应用，极地天然

产物研究开始从传统活性筛选扩展到BGCs系统挖

掘［68］。格陵兰冰盖微生物组研究基于 133 个高质

量MAGs和 28个全基因组发现了大量BGCs，并显

示不同冰面生境之间的合成潜力重叠较少，提示

冰盖微生物具有生境特异性的化学多样性；其中

相当一部分BGCs功能未知，说明冰冻圈仍存在大

量未被解析的天然产物空间［60］。

第三极在这一方向同样具有很强潜力。青藏

高原北部盐湖沉积物中分离的放线菌已经被用于

抗菌活性筛选和代谢组学分析，研究从 255株放线

菌中筛得具有拮抗活性的菌株，并进一步结合基

因组挖掘发现与芳香族聚酮类化合物相关的

BGCs； 其 中 部 分 菌 株 含 有 多 个 聚 酮 合 酶

（Polyketide Synthase， PKS）、NRPS 和孤儿基因

簇，提示仍有更多沉默或低表达的代谢潜力有待

激活［34］。更大尺度的 TPMC还显示，青藏高原水

生态系统中包含 73，864个 BGCs，其中约一半为

新型BGCs［39］。这些结果说明，第三极不仅能够提

供新的菌株和酶资源，也正在成为新型BGCs和活

性代谢物发现的重要空间。

2.4 极地底盘与可编程模块

极地资源进入生物制造，最终需要经过工程

化重构。短期来看，更可行的路径是将极地来源

酶 、 保 护 蛋 白 、 BGCs 或 耐 受 模 块 移 植 到

Escherichia coli、酵母、Bacillus、Pseudomonas 等

遗传工具成熟的底盘中，通过异源表达、启动子

优化、密码子优化、蛋白工程和代谢通路重构实

现功能放大［69］。近年来，极地非模式底盘的工程

化开发也开始取得进展。南极来源 Pseudomonas 

sp.已被用于构建适用于低温菌的标准欧洲载体架

构（Standard European Vector Architecture，SEVA）

系列质粒载体、启动子和荧光报告系统，实现了

外源基因表达和遗传元件表征，表明极地耐冷菌

具有进一步开发为可编程底盘的潜力［5］。与此同时，

Psychrobacter、Pseudoalteromonas 和 Shewanella 等

适冷或嗜冷菌也被广泛用于低温生理研究和异源

表达体系开发，为低温条件下的功能验证和底盘

构建提供了基础［30， 70］。此外，虽然 Halomonas 

bluephagenesis和 Methylomicrobium buryatense并非

极地来源菌株，但其作为非模式底盘实现工业化

开发的成功经验，为极地菌复制子筛选、启动子

表征、成簇规律间隔短回文重复序列（clustered 

regularly interspaced short palindromic repeats，

CRISPR）工具适配及过程工程优化提供了重要

参考［71， 72］。

中长期来看，仍需进一步开发更适合低温、

盐胁迫、氧化压力和复杂底物体系的极地原生底

盘，包括适冷 Pseudomonas、Pseudoalteromonas、

Actinomycetes、极地酵母以及第三极来源耐受菌株

等［62］。与传统模式菌相比，这类底盘有望保留天

然形成的低温适应和环境耐受特征，从而更好地

服务于低温发酵、环境修复、天然产物合成和寒

区现场制造等特殊场景［73］。对于中国而言，第三

极丰富的菌株和 MAGs 资源更适合作为耐冷启动

子、冷激蛋白、AFP/IBP、膜脂调控、EPS和抗氧

化模块等可编程元件的重要来源，并逐步向低温

底盘开发延伸。

因此，极地工具箱建设应从三个层面推进：

一是继续扩大资源发现，围绕冷活性酶、AFP、

EPS、BGCs和耐受模块建立高质量候选库；二是

加强标准化表征，在统一温度、盐度、pH、冻融

和氧化胁迫条件下比较模块性能；三是推动合成

生物学重构，将极地模块与通用底盘、原生底盘

和自动化设计、构建、测试和学习（design-build-

test-learn，DBTL）平台连接起来［74］。只有完成从

天然适应到工程模块、从功能基因到底盘系统、

从实验验证到工艺场景的连续转化，极地微生物

资源才能真正从资源发现走向极地生物制造。

3 极地资源服务中国环境与低碳需求

极地微生物资源的价值最终需要通过具体应

用场景来体现。对于中国而言，极地资源并非远
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离产业体系的基础研究对象，而是有望服务于低

温制造、环境修复、资源循环、高寒农业以及高

附加值产品开发等领域（表 4）［9］。我国既面临工

业过程降能耗、减排放和提高资源利用效率的需

求，也拥有青藏高原、东北寒区、西北高海拔矿

区以及低温水环境等独特场景，为极地资源转化

研究提供了现实应用场景。随着极地资源研究从

菌株发现逐步走向功能解析和工程化开发，其应

用重点也正在从资源挖掘延伸到环境治理、绿色

制造和寒区发展等国家需求导向领域［75］。因此，

极地微生物资源的开发不仅是极端环境生物学研

究的延伸，更是环境合成生物学和低碳生物制造

的重要组成部分。

3.1 低温工业过程与绿色制造

降低工业过程能耗是生物制造绿色转型的重

要目标之一。我国食品加工、生物基材料、生物

炼制和部分精细化工过程仍依赖加热、冷却和温

度调控，能源消耗较高，同时热敏性底物和活性

产物在高温条件下容易发生失活或降解［3］。极地

微生物资源提供了一类适用于低温条件运行的天

然催化体系，其中冷活性酶能够在较低温度下保

持较高催化活性，为构建低温工业过程提供了新

的可能［83］。

从中国低碳制造需求看，极地资源的意义不

仅在于获得新的酶种，更在于推动部分工艺从高

温驱动向低温驱动转变。青藏高原基因目录中挖

掘获得的适冷 cellobiose 2-epimerase，已经展示出

从数字资源发现到食品转化应用验证的路径［54］；

南北极来源的蛋白酶、脂肪酶和糖苷水解酶等，

也为乳制品加工、冷水洗涤、低温生物质转化和

副产物资源化提供了候选元件［84-86］。然而，低温运

行带来的节能优势并不必然转化为经济优势，冷

活性酶能否在工业上替代中温酶，还需要结合酶

制剂生产成本、工艺适配性、运行能耗和产品附

加值等因素进行综合评价［55］。未来，随着蛋白工

程、异源表达和过程强化技术的发展，极地功能

元件有望进一步服务于冷链生物催化、分布式生

物制造以及寒区工业过程优化等场景，为低碳制

造提供新的技术选择。

需要指出的是，低温运行并不必然等同于经

济优势。冷活性酶的实际应用仍受到表达成本、

产品稳定性、工艺适配性和规模化生产能力等因

素制约。因此，未来除功能发现外，还应加强技

术经济评价和场景验证，明确极地资源在不同工

业过程中的实际竞争优势。

表表4　　极地生物制造应用场景、发展成熟度与关键挑战

Table 4　　Application scenarios, maturity levels, and key challenges of polar biomanufacturing

应用场景

低温催化

环境修复

生物冶金

资源循环

高寒农业

高附加值

产品

C1生物

制造

资源基础

冷活性酶

烃降解菌、表面活性剂、降解酶

耐冷铁硫氧化菌、耐金属模块

冷活性水解酶、PHA生产菌

耐冷促生菌、生防菌

AFP、色素、BGCs、EPS

甲烷氧化菌、碳固定模块

中国需求

降低加工能耗，温和制造

极地考察污染控制、寒区油污治理

高海拔矿区、尾矿治理

农废、食品副产物、低温废水

青藏高原和北方寒区农业

冷链、医药、材料、日化

双碳目标、碳负排放

技术成熟度

已形成部分商业化产品和

工业应用

实验室验证及部分场景验证

实验室验证

实验室验证

田间试验和场景验证

实验室验证至部分产品开发

概念验证和实验室验证

关键挑战

稳定性和

规模化表达

原位投放和

生态风险

复杂矿物体系

适配

底物复杂、

经济性不足

田间稳定性与

安全性

毒理、产量、

法规审批

气体传质与

工程放大

参考

文献

[76]

[77, 

78]

[79]

[78]

[80]

[31, 

81]

[82]

注：PHA，聚羟基脂肪酸酯（polyhydroxyalkanoate）；AFP，抗冻蛋白（antifreeze protein）；BGCs，生物合成基因簇（biosynthetic 

gene clusters）；EPS，胞外多糖（exopolysaccharide）；C1，一碳（one-carbon）。
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3.2 寒区环境修复与资源循环

环境治理和资源循环利用是极地微生物资源

最具现实需求的应用方向之一。南北极和第三极

均面临油污、半挥发性有机污染物、重金属以及

人类活动输入带来的生态风险，而低温环境往往

会降低传统微生物降解和化学处理效率［87， 88］。已

有研究表明，极地微生物具有降解石油烃、多环

芳烃（polycyclic aromatic hydrocarbons， PAHs）、

持久性有机污染物（persistent organic pollutants，

POPs）及其他有机污染物的能力，其长期形成的

低温适应性使其更适合在寡营养、冻融循环和低

温条件下维持代谢活性［77， 78］。来自北冰洋表层海

水的 Thalassolituus oleivorans R6-15 是我国北极科

考样品中获得的典型烃降解菌，该菌能够利用

C12–C36脂肪烃，并在北极原油降解富集体系中

占据较高比例，表明我国极地资源体系已经积累

了具有环境修复潜力的功能菌株［89］。此外 ，

Micrococcus antarcticus HZ 和 Pseudarthrobacter 

spp.等极地耐冷细菌能够通过吸附、还原或沉淀作

用降低重金属生物毒性，为高寒矿区和尾矿环境

修复提供候选资源［90， 91］；近年来从极地环境中发现

的聚酯水解酶和酯酶等功能元件，也显示出对聚对

苯二甲酸乙二醇酯 （polyethylene terephthalate，

PET）等塑料材料降解和资源化利用的潜力，为低

温条件下塑料污染治理提供了新的思路［48］。

极地污染治理通常需要功能菌群、表面活性

剂和过程工程协同作用。适冷菌产生的生物表面

活性剂和生物乳化剂具有低毒性、可降解性以及

提高疏水污染物生物可利用性的特点，可用于污

染场地修复、石油采收和环境治理等领域［61］。南

极来源低温表面活性剂研究表明，节杆菌属

（Arthrobacter）和希瓦氏菌属（Shewanella）能够

在 4℃条件下利用柴油、机油和原油生长，并产生

具有乳化和油膜置换能力的表面活性物质［92］。工

程化生物堆研究进一步表明，即使在南极低温环

境中，通过合理调控仍可实现石油烃污染土壤的

持续生物降解，并使总石油烃含量显著下降［93］。

对于中国而言，寒区环境治理需求并不仅限

于极地考察活动。青藏高原冰川退缩区、高海拔

矿区、盐湖开发区以及东北寒区均面临低温条件

下污染物降解效率下降和生态恢复周期延长等问

题［94］。极地来源功能菌株及其耐冷代谢模块，不

仅可服务极地生态保护，也为寒区油污治理、矿

区生态修复、高海拔工程活动和脆弱生态系统恢

复提供了新的技术储备。

除污染治理外，资源循环利用同样是寒区环

境管理的重要内容。一方面，冷活性酶能够在较

低温度下促进木质纤维素、蛋白质、脂质和多糖

等复杂底物转化，为农业废弃物、食品加工副产

物和低温有机废水资源化提供催化工具［48， 95］；另

一方面，极地和亚极地耐受微生物可为低温矿物

浸出、金属回收和固体废弃物资源化提供新的底

盘或模块［79］。耐冷Acidithiobacillus ferrooxidans的

研究显示，来自低温环境的菌株 PG05和MC2.2在

20℃左右具有明显铁氧化活性，并携带金属耐受、

汞抗性和低温适应相关基因［96］。这说明，在寒冷

或高海拔矿区，传统中温生物浸出效率受限的问

题，可能通过耐冷铁氧化菌及其工程化改造获得

改善。

3.3 生物冶金与 C1 生物制造

除上述已具备较明确应用场景的方向外，极

地微生物资源在生物冶金和C1生物制造等领域也

展现出潜在价值，但总体仍处于实验室验证或概

念验证阶段［97］。对于中国而言，这些方向的重要

意义不仅在于开发新的生物制造路线，更在于服

务高海拔矿区绿色开发、尾矿治理以及“双碳”

目标下的碳资源利用。

在生物冶金方面，极地来源铁硫氧化菌、耐

金属细菌及相关耐受模块，为低品位矿、尾矿和

寒区酸性矿山排水治理提供了新的技术储备［98］。

与传统高温冶炼相比，生物过程具有能耗低、环

境负荷小等特点，在高寒矿区和生态脆弱区具有

潜在应用优势。然而，目前多数研究仍集中于菌

株筛选、耐受机制解析和实验室条件验证，距离

复杂矿物体系下的工程应用仍有较大距离［99］。

在C1生物制造方面，甲烷和二氧化碳等一碳

资源为构建低碳甚至负碳生物过程提供了新的可

能。部分嗜冷产甲烷菌和甲烷氧化菌能够利用CH4

和CO2合成 PHA、单细胞蛋白（SCP）等产物［82］。
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例 如 ， 重 组 甲 烷 氧 化 菌 Methylomicrobium 

buryatense 5GB1在高密度培养条件下实现了21.4 g/L

细胞干重和1056 mg/L脂质积累［72］。尽管现阶段相

关研究仍主要集中在代谢机制解析和实验室验证

层面，但其与寒区能源利用、温室气体资源化以

及未来碳循环生物经济之间具有较强的关联性，

值得作为极地生物制造的重要战略储备方向持续

关注。

3.4 高寒农业与高附加值生物产品

极地资源的另一类重要应用场景，是服务高

寒农业和高附加值产品开发。青藏高原及我国北

方寒区农业长期面临低温、贫瘠土壤、养分有效

性低和病害压力等问题，传统微生物肥料和生防

制剂在低温条件下往往活性下降［100］。相比南北极

资源，第三极不仅具有连续采样和长期监测优势，

而且直接连接我国高寒农牧区，因此更容易形成

从资源发现、功能验证到应用示范的完整链条。

极地和耐冷植物促生菌可在较低温度下维持促生

和拮抗功能，为高寒农业提供新的微生物投入

品［101］。南极 Pseudomonas研究显示，25株分离菌

可在 4-30℃生长，部分菌株能在低温下溶解磷酸

三钙、产生吲哚乙酸、铁载体和氰化氢，并抑制

多种植物病原真菌；种子接种后，小麦在 14 ± 1℃

条件下根长和苗长显著增加。这类结果为开发寒

区生物肥料和生物防治剂提供了可借鉴路径［80］。

在高附加值产品方面，极地微生物的天然产

物、色素、AFP、PUFAs、抗氧化物和EPS具有较

高开发潜力。AFP和冰结合蛋白可用于冷冻食品、

细胞保存和低温保护材料［31， 81］；类胡萝卜素、黑

色素和其他抗氧化分子可服务天然色素、光保护

材料和化妆品［102］；极地真菌和放线菌来源的

BGCs则为抗菌、抗肿瘤和抗氧化活性物质提供新

的化学空间［34， 103］。这些方向与中国食品保鲜、冷

链物流、生物医药、功能材料和绿色日化产业均

有连接，但也需要避免将资源潜力直接等同于产

业成熟度。未来应将极地资源筛选与毒理评价、

产量优化、异源表达、工艺放大和知识产权布局

结合起来，使极地功能分子从候选资源逐步进入

可验证、可放大、可合规使用的产品开发链条。

与此同时，极地资源的产业化价值还需要结合技

术经济评价和生命周期评价进行综合评估［104］。以

冷活性酶为例，虽然其可在较低温度下发挥催化

活性，但低温培养周期、酶制剂稳定性和表达成

本可能抵消部分节能优势；AFP 等功能蛋白也面

临产量、纯化成本和法规审批等挑战［93］。因此，

未来研究除关注功能发现外，还应加强经济可行

性和工程放大研究，明确极地资源在不同应用场

景中的实际竞争优势。

总体来看，极地微生物资源的应用价值应结

合资源独特性、工程证据和中国需求进行综合评

估。其中，低温工业过程、寒区环境修复以及高

寒农业已具备较明确的场景需求和功能验证基础，

是近期最有可能实现工程转化的方向；而生物冶

金、C1生物制造和低温原生底盘开发等领域则更

适合作为未来战略储备方向持续布局。未来应加

强技术经济评价、工艺放大和场景验证研究，推

动极地功能资源从实验室发现逐步走向可验证、

可放大和可持续的生物制造体系。

4 总结与展望

极地微生物资源已从样本发现、菌株分离和

功能筛选，逐步进入基因组挖掘、模块开发和合

成生物制造转化阶段。然而，从资源潜力到实际

应用之间仍存在明显距离。当前的核心问题不是

缺少资源线索，而是如何把分散的样本、菌株、

序列和功能信息整合为可验证、可放大、可监管

的技术体系。已有研究指出，极地微生物资源开

发仍受限于可培养性不足、宏基因组解析深度有

限、DSI 利用不充分以及资源转化能力不足等问

题［9］。未来应围绕功能验证、智能挖掘、底盘构

建、自动化放大和安全治理，形成中国极地生物

制造的系统路线图。

（1）从资源发现走向功能验证。当前极地微

生物研究已积累大量菌株、MAGs、BGCs和功能

基因线索，但不少仍停留在预测层面。冷活性酶、

AFP、EPS、色素和次级代谢基因簇是否能够稳定

表达、具有足够活性并适应工业条件，还需要系

统实验验证［105］。后续应建立从候选基因筛选、异

源表达、活性测定、结构解析到稳定性评价和工
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艺适配的标准流程，使极地资源从潜在功能转化

为可确认的工程模块。第三极样本可达性较高，

适合开展长期重复采样、季节比较和快速验证，

可作为极地功能模块发现与确认的重要近场平台。

（2）从数字资源走向智能挖掘。随着 TG2G、

TPMC、TPMC-S 和 4GDB 等目录建设推进，中国

极地微生物研究已具备较好的DSI基础。下一步重

点不只是增加序列数量，而是提升元数据完整性

和跨平台互操作能力，使采样地点、温度、盐度、

pH、宿主类型、培养条件和功能表型能够关联起

来。多组学和人工智能将成为重要工具。基因组、

转录组、蛋白组和代谢组的整合，有助于解析极

地适应机制［106］；大语言模型、知识图谱和检索增

强生成可辅助文献整理、功能模块抽取、候选基

因筛选和DBTL决策［107］。但AI预测不能替代实验

验证，未来应形成计算筛选、湿实验确认和模型

迭代的闭环。

（3）从模块转移走向底盘构建。极地功能元

件能否进入合成生物制造，很大程度上取决于底

盘适配［108］。短期内，将极地来源酶、AFP、EPS

合成基因、BGCs 或耐受模块导入大肠杆菌、酵

母、芽孢杆菌和Pseudomonas等成熟底盘，是较现

实的路径。但这些模块在中温底盘中可能出现折

叠异常、表达不足、代谢负担和产物毒性等问题，

需要通过密码子优化、分泌表达、伴侣蛋白辅助、

动态调控和代谢通量重分配提升可用性［109］。中长

期应重视极地或第三极原生底盘的驯化，优先建

立少数代表性适冷菌株的遗传工具包，包括稳定

质粒、整合位点、可调启动子、CRISPR编辑体系

和标准化培养条件［5］。

（4）从实验室验证走向自动化放大。极地生

物制造进入应用阶段，还必须跨过实验室验证到

工艺放大的鸿沟。许多极地酶和功能菌株在小体

系中表现良好，但在复杂底物、盐度波动、氧传

递、污染菌竞争和长期运行条件下可能失效。因

此，未来研究应尽早将生命周期评价和技术经济

分析纳入极地生物制造研发体系，在功能验证和

工艺优化之外，同步评估成本、能耗、碳减排效

益及产业适配性，推动极地资源从具有应用潜力

向具有产业竞争力转变。Biofoundry 和自动化

DBTL平台可并行测试不同冷活性酶、启动子、表

达宿主和培养条件，提高实验重复性和优化效

率［110］。未来应把极地样本库、DSI数据库、合成

生物学工具平台和生物铸造设施连接起来，形成

从资源发现到工程验证的贯通体系［111］。

（5）加强国际协同与全球资源整合。近年来，

国际极地微生物研究正从资源调查逐步转向数字

资源构建、功能元件挖掘和工程化开发［41］。欧美

国家依托南极长期观测网络、极地组学计划和大

规模环境基因组项目，持续积累极地微生物基因

资源，并推动人工智能辅助功能预测、非模式底

盘开发和资源共享平台建设［40］。相比之下，中国

已在南极、北极和第三极形成具有特色的三极协

同资源体系，并在连续采样、菌株保藏和数字资

源积累方面具备优势。未来应进一步加强与国际

极地科学计划、全球微生物组计划和开放数据库

体系的衔接，在资源标准化、数据共享、功能验

证和工程转化等方面深化合作，推动中国极地微

生物资源研究从资源积累向国际引领迈进。

（6）从资源开发走向安全治理。极地生物制

造必须与生物安全、生态保护和国际治理同步推

进。极地和第三极生态系统脆弱，资源开发既要

避免过度采样和生态扰动，也要关注冰川融化带

来的潜在微生物风险［112］。青藏高原冰川表面潜在

致病菌研究提示，冰冻圈微生物研究不能只强调

资源价值，还应纳入长期监测、风险识别和预警

体系［113］。在国际层面，极地微生物资源的获取、

利用和成果转化正面临越来越多的国际治理议题。

南极地区资源利用需遵循《南极条约》及《马德

里议定书》关于和平利用、科学合作和环境保护

的基本原则［114， 115］。近年来，DSI是否纳入获取与

惠益分享机制，以及公海遗传资源开发中的惠益

分享问题，已成为《生物多样性公约》和《国家

管辖范围以外区域海洋生物多样性协定》讨论的

重要内容［116］。相关争议表明，未来极地资源开发

不仅涉及样本和菌株本身，也涉及基因组数据、

功能信息和知识产权的规范管理。中国已建立中

国极地基因库、PMCC等平台，推动极地样本、菌

株和序列资源的规范化保存与共享。未来应在保

护优先和科学利用基础上，进一步完善资源管理

与成果转化规范，并积极参与相关国际治理规则

讨论。
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总体来看，中国极地生物制造应以南北极科考

平台和第三极连续样本体系为资源基础，以菌株库

和DSI平台为数据支撑，以人工智能辅助挖掘和自

动化DBTL流程为技术手段，围绕低温绿色催化、

环境修复、资源循环和高附加值产品等应用方向开

展系统布局，并统筹生物安全、生态保护和国际治

理要求（图4）。未来需进一步加强资源发现、功能

验证、底盘工程、工艺放大与场景应用的协同衔接，

推动极地微生物资源在服务环境治理、低碳转型和

生物制造中的应用研究与工程转化。
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