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摘要：本文主要从基因组和转录组层面分析了极地动物基因资源的研究现状，梳理了本领域研究中存在的问题，并提出了未

来发展战略。极地动物基因组测序起步较晚，迄今只完成了 13 种极地动物的全基因组测序。在转录组研究方面，人们对极

地的 31 个物种进行了转录组测序，并在以下四个方向重点开展了研究：环境适应性研究；污染物应激反应的分子机制研究；

不同发育阶段或不同组织中的转录组分析；功能基因挖掘。本领域研究由于起步晚，研究广度和深度都有待加强，但极地动

物的基因资源研究具有战略意义。建议国家设立“极地动物基因资源发掘与应用”重点研发计划专项，围绕极地渔业动物特

殊性状遗传解析、特有基因功能分析和基因工程产品研发等开展研究。
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Abstract: This article has reviewed the current status of polar animal genetic resources and proposed the development strategies based 
on existing problems. Genome sequencing of polar animals started late, and the whole genome sequencing has been conducted so far 
on only 13 polar animals. Transcriptome sequencing has been carried out for 31 polar animals in recent years, and the transcriptome 
research has focused on adaption to polar environments, molecular mechanisms in response to pollutant stresses, transcriptome chang-
es during various development stages or within different tissues, and exploitation of functional genes. The late initiation in the study 
of polar animal genetic resources limited its current depth and width in research. However, this study is strategically important. We 
suggest that China set up a key research and development program “exploration and application of biological gene resources in polar 
animals” to support the work in this field, and focus on genetic dissection of special traits, functional analysis of specific genes, and 
development of genetically engineered products.
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极地动物基因资源研究现状与发展战略

一、前言

极地的生存环境极端恶劣，气候酷寒干燥，食

物资源稀缺，每年长达数月的极昼极夜使得生物节

律难以保持，新陈代谢被打乱。极地动物是如何在

这种环境下生存？哪些基因帮助它们调节、适应极

端寒冷和高盐等环境，海中鱼类如何抗冻？极地陆

上动物如何保暖？这些都是极为有趣的科学问题。

然而，长久以来极地以其寒冷的生存环境严重制约

了生命科学领域的研究，近年来随着极地勘测和样

品获取技术的飞速发展，极地动物生命科学领域的

研究也取得了长足进步。揭秘极地动物，特别是渔

业动物的基因组结构，发掘功能基因，探究极地动

物适应寒冷环境的分子机制，不仅具有重要的科学

意义，而且还有重大的应用价值和潜力。

二、极地动物基因资源研究与应用现状

（一）极地动物基因组研究现状

1. 极地动物基因组研究处于起步阶段

据不完全统计，截至 2018 年 9 月，已进行基

因组测序的动物种类有 380 余种，发表论文 385 篇

（见图 1（a）），而现今只有 13 种极地动物的基因组

发表在 12 篇文章上，比例不足 3%（见表 1）。当然，

这与极地动物样品获取困难、基因组研究起步较

晚有关。

如图 1 所示， 我们可以看到动物基因组研究始

于 1998 年。以 2010 年为节点，文章发表数量呈现

明显增加趋势，而在 2011 年大西洋鳕鱼才是第一

个完成基因组测序的极地动物 [1]（见图 1（b））。
此外，极地动物资源并不像想象中的那么匮乏，尽

管极地动物中哺乳动物的种类有限，但鱼类的种类

可达数百种。因此，相对极地动物的多样性而言，

基因组的相关研究存在明显的滞后。

2. 国外研究机构在极地基因组研究工作中占据

主导地位

除了企鹅以及近期南极美露鳕的基因组文章由

我国科学家领衔完成，其他 10 篇极地动物基因组

文章的第一单位均来自国外：北极红点鲑、白鲸

（加拿大 2 种）、南极蠓、北极熊（美国 2 种）、大

西洋鳕鱼、大西洋鲑鱼（挪威 2 种）、革首南极鱼、

扁嘴副带腭鱼、南极桡足类、小须鲸（韩国 4 种），

见表 1。其中大多数是位于北美或北欧的研究机构，

这与他们的地理优势以及长期以来对极地的重视密

切相关。然而值得注意的是，韩国已经对革首南极

鱼、扁嘴副带腭鱼、南极桡足类、小须鲸 4 个物种

进行了基因组测序，成为完成极地动物基因组测序

最多的国家（极地动物基因组工作的国别归属均以

第一完成单位所在国家为准）。

（二）极地动物转录组的研究进展和现状

极地动物具有独特的生物学现象和性状，如抗

冻鱼的抗冻性状及其缺少血红细胞、北极露脊鲸的

长寿和不患癌症等。转录组是研究基因表达的重要

表 1  已完成基因组测序的极地动物

中文名 拉丁名 基因组大小 作者及发表时间 发表刊物

大西洋鳕鱼 Gadus morhua 830 Mb Star et al., 2011 Nature[1]

北极熊 Ursus maritimus 2.53 Gb Miller et al., 2012 PNAS[2]

革首南极鱼 Notothenia coriiceps 637 Mb Shin et al., 2014 Genome Biology[3]

小须鲸 Balaenoptera acutorostrata 2.76 Gb Yim et al., 2014 Nature Genetics[4]

南极蠓 Belgica Antarctica 99 Mb Kelley et al., 2014 Nature Communications[5]

帝企鹅 Aptenodytes forsteri 1.26 Gb
Li et al., 2014 GigaScience[6]

阿德利企鹅 Pygoscelis adeliae 1.23 Gb

大西洋鲑鱼 Salmo salar 2.97 Gb Lien et al., 2016 Nature[7]

扁嘴副带腭鱼 Parachaenichthys charcoti 795 Mb Ahn et al., 2017 GigaScience[8]

白鲸 Delphinapterus leucas 2.32 Gb Jones et al., 2017 Genes[9]

南极桡足类 Tigriopus kingsejongensis 295 Mb Kang et al., 2017 GigaScience[10]

北极红点鲑 Salvelinus alpinus 2.2 Gb Christensen et al., 2018 Plos One[11]

南极美露鳕 Dissostichus mawsoni 824 Mb Chen et al., 2019 GigaScience[12]
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工具，开展转录组分析，挖掘功能基因，为产业化

利用提供基因资源，具有重要意义和应用潜力。据

不完全统计，人们已对 31 种极地动物进行了转录

组测序，其中北极物种有 8 个、南极物种有 23 个。

自 2008 年起，相关文章陆续发表；2013 年文章发

表数量明显增多，2015 年达到小高峰。此类研究大

多在北美和欧洲机构中展开，英美发表文章占 45%，

2012 年以来，韩国的研究成果增长显著（见图 2）。
1. 生物对环境适应性的转录组研究

极地以其极端环境引起人们对生物在极端环境

下生存机理的研究兴趣。研究主要集中在低温适应、

干燥胁迫、海水酸化、海洋变暖等方面。从植物（如

南极嗜寒衣藻 [13]）、无脊椎动物（如南极线虫 [14]、
南极水蚤 [15]）到鱼类（如博氏南冰鰧 [16]、南极

美露鳕 [17]、独角雪冰鱼 [18]、裸身雅南极鱼 [19]），
学者们对转录组进行了测序、组装，对信号通路进

行分析，研究这些物种对冷环境适应的分子机理。

Cocca 等 [20] 通过 cDNA 文库等手段，发现

南极冰鱼发生了血红蛋白基因的丢失，导致血液呈

现纯白色；随后研究发现在其中的 6 个物种中肌

红蛋白基因也跟着丢失，使得心脏等器官也呈现白

色；血红蛋白基因丢失使得冰鱼对氧气的运输能力

只有 10%，可通过皮肤呼吸和心脏变大弥补这种缺 
失 [21]。Xu 等 [22] 通过转录组分析进一步揭示冰

鱼通过血红蛋白基因丢失适应低温的分子机制。

Shin 等 [23] 通过对革首南极鱼、头带冰鱼、南

极多线鱼这 3 种南极鱼与生活在温带气候的鱼类的

转录组比较后发现，南极鱼类的泛素结合蛋白表达

量较高，而这类蛋白对寒冷环境下鱼体内蛋白保持

活性状态起重要作用。

Bilyk 等 [16] 发现泛素蛋白连接酶活性和蛋白

泛素化等途径相关的基因对博氏南冰鰧在寒冷环境
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图 1  动物基因组发表文章数量（a）和极地动物基因组发表文章数量（b）
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中的生存起到了重要作用。Coppe 等 [24] 发现独角

雪冰鱼在线粒体生物合成和有氧呼吸过程中，鱼体

一直保持着基因复制和较高的线粒体密度，这或许

是独角雪冰鱼在寒冷环境并缺乏氧运输蛋白的情况

下，调节自身产能方式和效率，以适应外界环境的

一种方式。

全球气候变化使人们对两极动植物的生存问题

产生更多关注。海水酸化、气温升高是学者研究的

热点。Clark 等 [25] 发现，在南极磷虾转录组中热

激蛋白（Hsp70、Hsp90）、铁蛋白、谷胱甘肽 S 转

移酶（GST）的表达量较高，可能在磷虾适应环境

变化中起重要作用。Meyer 等 [26] 通过转录组测序

研究了 CO2 含量变化对磷虾的影响以及磷虾对环境

变化的适应性。Buckley 等 [27] 报道了环境温度升

高过程中伯氏肩孔南极鱼的转录水平上的变化，发

现热激蛋白表达量并未有差异，而其他与细胞应激

反应相关的基因表达量上调，说明在全球变暖下伯

氏肩孔南极鱼对环境的适应性较差。Huth 等 [28]
则报道了伯氏肩孔南极鱼在海水酸化和气温升高的

胁迫下，参与代谢转移、DNA 损伤修复、免疫系统、

细胞凋亡通路的活跃性、细胞分化调控等途径的基

因表达量均较高。

2. 生物对污染物应激反应的转录组研究

Andersen 等 [29] 研究表明，原油污染会造成成

纤维细胞生长因子基因（FGF7）的表达量大幅上

调，对胆汁富集毒素鱼体的肝脏保护起到重要作用，

因此 FGF7 可作为生物体内监控原油泄漏的标志。

Kang 等 [30] 对污染物处理的南极隐须钩虾进行了

转录组测序，筛选到 658 个基因可作为潜在的多氯

化联苯污染标志基因、168 个基因为潜在的全氟辛

烷磺酸污染标志基因、367 个基因为全氟辛酸污染

标志基因。Rhee 等 [31] 以北极绿海胆为材料，研

究了多氯联苯对生物体的影响。发现在使用多氯联

苯处理北极绿海胆 48 h 后，其 11 个基因的表达量
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大幅上调，因此这些基因或许可以作为标志物，用

于环境中多氯联苯的检测和环境毒理学研究。

3. 生物发育阶段或不同组织的转录组分析

极地生物的生长发育也是学者们关注的重

点。自 Pitta 等 [32] 于 2008 年首次报道了磷虾

不同组织的转录组数据后，Seear 等 [33] 筛选出

磷虾蜕壳过程中的 26 个差异表达基因，分别参

与几丁质合成、分化和吸收。海蛇尾的断肢可

以再生，而南极海蛇尾的断肢再生速度是最慢

的。Burns 等 [34] 通过对南极海蛇尾转录组的分

析，发现 Wnt/β–catenin 信号通路、同源盒基因

（Hox）及 SRY 盒–SOX 基因家族、TGF–β 信号转

导通路可能在其断肢再生过程中发挥重要作用。 
Gudbrandsson 等 [35] 对不同群体的北极红点鲑的

四个胚胎发育阶段进行转录组分析，发现若干生物

途径的基因在胚胎发育过程中的表达量有差异，而

能量代谢和血液凝结相关基因在不同群体的鲑鱼

中差异表达；单核苷酸多态性（SNP）频率分析

表明，不同群体的鲑鱼之间存在大范围遗传分化。

Magnanou 等
 [36] 对北极红点鲑不同组织的转录组

进行测序，分析了神经内分泌、代谢、行为等关键

生物学途径。

4. 极地动物功能基因的研究现状

通过同源克隆、基因组和转录组测序，获得

一些极地动物的功能基因。据不完全统计，涉及到 
30 多个物种，其中 20 多个是鱼类；同时涉及 20 多

个生命过程或功能（见表 2）[37~50]。
极地地区的一些鱼类具有合成抗冻蛋白的能

力，以适应极地的低温生活条件。在断线真狼绵鳚

基因中，共发现抗冻蛋白 III 型有 7 个不同的变体，

翻译成 5 个不同的蛋白亚型；亚型的分化是正向选

择的结果，说明抗冻蛋白的多样性对生物体抗低温

有重要作用 [37]。南极多线鱼和南极鳕鱼中的抗冻

蛋白 IV 型基因序列相似度达 94%，进化分析显示

这个基因在硬骨鱼中广泛存在，并且内含子区域高

度保守。两个重组蛋白中均结出星型冰晶，且冰晶

的温度在 0.08 ℃，证明了重组蛋白具有抗冻活性。

热休克蛋白（HSPs）是一类广泛存在的热应激

蛋白，当生物体处于高温暴露时，就会由热激发合

成此种蛋白，以保护自身。在 10 ℃的环境下，南

极帽贝 HSP70 表达量可以显著增高，表明 HSP70
在南极帽贝调节适应环境温度的过程中起到了重要

作用 [44]。在伯氏肩孔南极鱼、博氏南冰鰧、断线

真狼绵鳚这 3 种南极鱼中，HSC71 和 HSP70 的表

达量随低温处理时间增加而变化。研究表明，在低

温环境下，蛋白会发生冷变性或折叠错误，导致分

子伴侣热击蛋白的表达量升高，从而帮助生物体在

低温环境下生存 [45]。

表 2  已研究的功能基因（不完全统计）

功能基因（蛋白） 中文名 拉丁名 发表年份

抗冻蛋白 断线真狼绵鳚 Lycodichthys dearborni 2010[37]

南极美露鳕 Dissostichus mawsoni 2011[38]

南极多线鱼 Pleuragramma antarcticum 2011[39]

南极鳕 Notothenia coriiceps 2011[39]

卵壳蛋白 南极鱼 Notothenioids 2016[40]

免疫球蛋白 伯氏肩孔南极鱼 Trematomus bernacchii 2002[41]
Tc 样转位子 独角雪冰鱼 Chionodraco hamatus 2002[42]

肌红蛋白 头带冰鱼 Chaenocephalus aceratus 2003[43]

热休克蛋白 南极帽贝 Laternula elliptica 2009[44]

伯氏肩孔南极鱼 Trematomus bernacchii 2005[45]

博氏南冰鰧 Pagothenia borchgrevinki 2005[45]

真裸南极鱼 Harpagifer antarcticus 2008[46]

芳香烃受体 北极红点鲑 Salvelinus alpinus 2015[47]

糖皮质激素受体 北极红点鲑 Salvelinus alpinus 2004[48]

红视蛋白基因 五种南极鱼  — 2012[49]

肌球蛋白 南极冰鱼 Channichthyidae 2011[50]
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三、问题与挑战

（一）极地动物基因组解析工作处于起步阶段

受限于样品的获取技术，目前只有 13 种极地

动物完成了全基因组测序，占已进行基因组测序并

发表文章的动物种类（380 余种）的 3%。相比而言，

极地动物基因组测序开展的规模小、种类少，这与

极地相对丰富的动物资源相比远远不够。而且已测

序的极地动物中也主要以鱼类为主（6 种），还有许

多极地动物（如大西洋庸鲽、南极磷虾）的基因组

图谱尚未见报道。因此，极地动物基因组研究有着

极大的发展潜力。

（二）极地动物转录组测序缺乏系统性

据不完全统计，进行转录组测序的极地动物达

31 种，但由于样品获取和保存技术等因素的限制，

转录组方面的研究比较零散，难以系统支撑极地生

物特殊性状的遗传解析工作。因此，对同一物种的

样品采集进行细化以及对其他极地物种展开批量化

转录组研究，是规模化发掘极地动物基因资源的关

键，也是进行极地动物特殊性状解析的基础。

（三）功能基因的研究不够深入

目前在多种极地动物中初步开展了一些功能基

因的研究，但研究手段较单一，主要以描述性分析

为主（如克隆基因序列、表达模式分析等），加之

模拟极地生存环境难度较大，很难开发出极地模式

生物进行研究，也没有相应细胞系等研究材料。这

导致在极地动物中缺乏相应的基因功能分析平台，

难以对基因功能进行验证和深入研究。

（四）极地动物表观遗传研究有待开展

表观遗传在动物适应外界环境和温度变化中起

着重要作用，而极地的寒冷气候对极地动物表型影

响的表观遗传调控机制研究目前尚未见报道，亟待

开展。

（五）极地动物基因应用很少

由于极地动物基因在获取、鉴定和功能分析方

面的限制，加上缺少极地动物基因工程产品的研制，

迄今极地动物功能基因的应用还很薄弱，基因工程

产品亟待研发。

四、 极地动物基因资源发掘与应用研究的技

术需求

（一）系统开展极地动物组学研究，针对极地渔业

生物特殊性状展开遗传解析

系统开展极地动物组学研究，研发极地动物样

品获取和保存技术。加大以极地渔业动物为主的基

因组测序研究，有针对性地选取对极端环境适应等

具有特殊意义的极地动物展开组学研究，为开展极

地动物适应性机制和全球环境变化影响等研究提供

理论依据。

（二）构建极地动物基因功能研究平台，对特有基

因功能进行深入研究

进行极地动物特殊性状的遗传解析，筛选关键

的功能基因，建立极地动物细胞系，探索极地动物

的实验室养殖技术，开发极地渔业模式动物，为极

地渔业动物基因功能验证分析提供技术保障。

（三）开展极地动物适应极地生存环境的机制解析

极地动物特殊的适应性为研究环境与基因互作

最终形成特定表型提供了理想材料。在极地动物中

开展表观遗传学研究，有助于分析极地极寒环境对

极地动物基因表达的调控机制。极地鱼类一般生长

代谢缓慢、生命周期长，但是也有一些鱼类生长速

度不亚于常温下的鱼类。例如大西洋庸鲽，作为冷

水性鱼类，耐低温能力强，生长速度快，2 年内可

从 0.25 kg 长到 2.5 kg。对大西洋庸鲽的全基因组测

序和精细图谱绘制，有助于解析大西洋庸鲽生长代

谢的分子机制，可为其他鲆鲽鱼类和海水鱼类的养

殖提供创新思路和基因资源。

（四）加强极地动物基因工程产品研发和应用研究

基因组研究的最终目的就是开发出能够应用

的基因，研制基因工程产品。以抗冻蛋白为例，

已广泛应用于食品添加剂、作物抗寒等领域，但

现在的主要来源是提取天然抗冻蛋白，产量受到

极大限制；而通过基因工程技术则可以规模化生

产抗冻蛋白，实现抗冻蛋白在细胞和组织冷冻保

存、食品、医药、化妆品等领域的产业化应用。

此外，开展南极鱼类低温酶基因工程产品的研发，

开发其作为洗衣粉添加剂、消毒剂的应用途径也
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具有重要意义和应用前景。

五、对策建议

（一）发展目标（2025 年和 2035 年）

到 2025 年，完成 5~10 种极地鱼类和南极磷虾

等重要极地渔业生物的全基因组测序，揭示重要极

地渔业动物适应特殊生存环境的分子机制；在模式

鱼类或鱼类细胞系中通过基因编辑技术对极地鱼类

候选基因的功能进行验证；探索适于极地动物暂

养的实验室条件，为建立极地动物功能验证平台

提供支撑。

到 2035 年，建立较为完善的极地动物基因资源

发掘平台，完成 20 种以上极地渔业动物基因组解析；

完成 3~5 个极地渔业动物特殊性状的遗传解析计划，

鉴定一批在极地生存环境适应过程中的关键基因；

完善极地动物细胞系建立技术；实现极地动物的实

验室暂养和长期培养，应用于功能基因的深入研究；

挑选合适的候选基因，研发 1~2 种极地渔业动物的

基因工程产品，进行成果转化和产业应用。

（二）重点任务

1. 极地渔业动物特殊性状的遗传解析

加强对极地重要渔业动物基因组和转录组研

究，增加测序的物种种类，有针对性地对特殊性状

展开遗传解析；开展极地渔业动物表观遗传学及其

调控动物适应寒冷机制的研究；作为对生态系统和

产物资源都具有战略意义的物种，南极磷虾和大西

洋庸鲽等极地渔业动物基因组的精细图谱值得开展

系统、细致的绘制。

2. 极地动物特有基因的功能验证

深入挖掘和分析极地动物的基因组和转录组，

筛选极地动物特有基因（或进化出特殊功能的基

因）；在模式鱼类或鱼类细胞系中，利用基因编辑

技术、过表达技术、转基因技术，对基因功能进行

验证和研究；探索极地动物的实验室培养条件，建

立极地动物基因功能研究平台。

3. 极地渔业动物基因工程产品的研发和应用

在极地动物抗寒、抗病、抗癌、快速生长、长

寿等方面，针对已验证功能的基因，通过基因工程

技术获得抗冻蛋白、低温酶、快速生长等基因工程

产物，探索其在食品、医药、日用、水产养殖等领

域的应用潜力，实现基因资源的成果转化和利用，

为这些领域实现增值提效提供基因资源和产品。

（三）重大科技工程建议

建议设立极地渔业生物基因资源发掘与应用的

国家重点研发计划专项，重点支持如下方向：①极

地鱼类和南极磷虾等极地重要渔业动物全基因组测

序及精细图谱绘制；②极地渔业动物特殊性状的遗

传解析；③极地渔业动物细胞培养与细胞系建立；

④极地渔业动物基因工程产品研发与应用。
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