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摘要：红树林湿地生态系统具有维持生物多样性、净化环境及维持海岸带生态平衡等多种功能。古菌普

遍存在于红树林沉积物中，在元素的生物地球化学循环中发挥着重要作用。古菌具有丰富的碳代谢多样

性，能固定 CO2，参与甲烷循环，产乙酸，降解蛋白质、多聚碳水化合物等有机质，但目前对于红树林

沉积物中古菌碳代谢的研究才刚刚起步。高通量测序技术的快速发展促进了大量新的古菌门类的发现，

这些新的古菌门类具备多样的碳代谢潜力。本文简要概述古菌的主要类群与分布，综述国内外有关古菌

碳代谢多样性的最新研究进展，并阐明这些古菌在红树林生态系统中的生态分布和功能特征，为进一步

探究古菌代谢机制提供知识基础。 
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红树林是广泛分布在热带、亚热带河口地区

的一类近海湿地生态系统，具有重要的生态系统

服务功能，如净化水质、为动植物提供栖息地等。

由于海洋和陆地之间营养物质的周转循环，红树

林的生产力很高，以 0.5%的全球海岸面积贡献了

10%–15%的碳储存[1]。红树林根系有效贡献了大

量有机碳，使得沉积物中碳含量相当丰富，为微

生物的生长繁殖提供了碳源和能源[2]。古菌是红树

林沉积物中的重要组成部分，在碳的元素生物地

球化学循环中发挥着重要的作用，因此阐明古菌 

所介导的碳代谢机制对于认识全球碳循环具有重

要的科学意义[3]。 

1  古菌的主要类群与分布 

1977 年，Woese 和 Fox 根据 16S rRNA 的系

统发育分析提出三域理论，认为古菌应该作为一

个单独的域与细菌和真核生物并列存在[4]。之后的

微生物形态学为这一理论提供了依据，如古菌的

细胞结构和细菌的有很大不同：古菌的细胞壁缺

少肽聚糖，古菌的细胞膜通过醚键将异戊二烯的
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脂质和甘油磷酸相连；同时古菌在基因的转录和

翻译的过程和真核生物更为相似[5]。随后新的古菌

类群逐渐被发现，使得人们对于古菌分类的认识

不断深入。1990–2002 年，古菌主要被分为嗜热的

泉 古 菌 (Crenarchaeota) 和 嗜 盐 的 广 古 菌

(Euryarchaeota)这 2 个门。2002–2011 年，分子技

术的进步大大拓展了人们对于古菌多样性的认

识：古菌被分为广古菌门和 TACK 超级门，TACK

包 括 奇 古 菌 门 (Thaumarchaeota) 、 曙 古 菌 门

(Aigarchaeota) 、 泉 古 菌 门 、 初 古 菌 门

(Korarchaeota)[6–9]。2011–2017 年，新的系统发育

分析显示古菌至少包括 4 个主要的超级门：广古

菌、TACK、Asgard 和 DPANN 古菌，如图 1 所示。

TACK 增加了韦斯特古菌门(Verstraetearchaeota)、

地 古 菌 门 (Geoarchaeota) 和 深 古 菌 门

(Bathyarchaeota)[10–12] 。 Asgard 包 括 洛 基 古 菌 门

(Lokiarchaeota)、索尔古菌门(Thorarchaeota)、奥

丁 古 菌 门 (Odinarchaeota) 和 海 姆 达 尔 古 菌 门

(Heimdallarchaeaota) 等 [13] 。 DPANN 则 包 括

Diapherotrites、盐纳古菌门(Nanohaloarchaeota)、

乌 斯 古 菌 门 (Woesearchaeota) 、 佩 斯 古 菌 门

(Pacearchaeota)、纳古菌门(Nanoarchaeota)和微古

菌门(Parvarchaeota)等[14](图 1)。至此，大量新的

古菌门类被描述，打开了古菌研究领域新世界的

大门。传统上，人们普遍认为古菌多生活在极端

环境中，如热液口、深海热泉、极端酸性废水、

厌氧环境等[15]。随着不依赖于培养的分子技术的

快速发展，越来越多的研究结果证明古菌存在于

地球上的各种环境中，而不限于极端环境，古菌

比之前认为的分布更加广泛，代谢更加多样[16]。 

 

图 1.  新的古菌系统发育树包括的 4 个超级门 (修改自文献[14]) 

Figure 1.  Four superphyla in the expanding archaeal phylogenetic tree (modified from reference [14]). 
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2  古菌的碳代谢多样性 

碳的生物地球化学循环是指 CO2、CH4 等从大

气进入生物圈、岩石圈、水圈，再回到大气的循

环过程，包括碳固定、甲烷氧化、产甲烷、有机

质降解等生物化学过程。古菌在全球碳循环中发

挥着重要的作用，新发现的大部分古菌门类都具

有降解或参与代谢蛋白质和芳香类化合物等复杂

大分子有机质的潜能[17]。2015 年，Li 等利用宏基

因组技术获得了 64 个几乎完整的古菌基因组和转

录组，分析结果暗示古菌对于有机碳的降解具有

重要贡献[18]。有机质厌氧降解主要包括水解、发

酵、产乙酸和产甲烷 4 个阶段。水解和发酵阶段

涉及的过程较为复杂，反应众多，且多种基因编

码的酶参与，因此本综述对这 2 个过程没有展开

讨论。下面主要介绍了古菌在固碳途径、甲烷代

谢和产乙酸等相对简单的过程中的代谢多样性，

如表 1 所示。 

2.1  固碳作用 

自然界主要存在 6 种生物固碳途径：卡尔文

循环、还原性乙酰辅酶 A (Wood-Ljungdahl，WL)

途 径 、 还 原 性 柠 檬 酸 循 环 (reductive citric acid 

cycle)、3-羟基丙酸双循环、3-羟基丙酸/4-羟基丁

酸 (3-hydroxy propionate/4-hydroxybutyrate ，

3-HP/4-HB) 循 环 和 二 羧 酸 /4- 羟 基 丁 酸

(dicarboxylic acid/4-hydroxybutyric acid)循环[19]。

卡尔文循环广泛存在于绿色植物体、蓝细菌、藻

类、紫色细菌和一些变形菌门中，3-羟基丙酸双

循环存在于嗜热光合细菌中。除了卡尔文循环和

3-羟基丙酸双循环之外，其他 4 种固碳途径在古

菌中都有发现。 

20 世纪 70 年代，Harland G. Wood 和 Lars G. 

Ljungdahl 即确定 WL 途径主要存在于产乙酸厌氧

菌中[20]。该途径使用 1 个 ATP 和 2 个 NAD(P)H

分子将 2 分子 CO2 转化为辅助因子结合的甲基和

CO，然后通过关键酶复合物 CO 脱氢酶/乙酰辅酶 

 
表 1.  古菌主要门类的碳代谢多样性 

Table 1.  Carbon metabolic versatility of archaeal phyla 

Phylum CO2 fixation Methane metabolism Acetogenesis 

Euryarchaeota Reductive acetyl COA pathway 
Methanogenesis and anaerobic 
methane oxidization 

Glucose substrate  
degradation, H2+CO2

* 

Crenarchaeota 

3-hydroxy propionate/4-hydroxybutyrate 
cycle 
Dicarboxylic acid/4-hydroxybutyric acid 
cycle 
Reductive citric acid cycle 

− − 

Thaumarchaeota 
3-hydroxy propionate/4-hydroxybutyrate 
cycle 

− − 

Bathyarchaeota Reductive acetyl COA pathway* Methanogenesis (H2+R-CH3)* 
Organic matter  
degradation, H2+CO2

* 

Lokiarchaeota Reductive acetyl COA pathway* − 
Organic matter  
degradation* 

Thorarchaeota Reductive acetyl COA pathway* − Peptides degradation* 

Verstraetearchaeota − Methanogenesis (H2+R-CH3)
* − 

*: the metabolic functions of the new Archaea are speculative in genome level. 
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A 合成酶产生乙酰辅酶 A，因此称之为无氧乙酰

辅酶 A 途径[14]。它是唯一的非循环固定 CO2 途径，

其反应步骤最少，耗能最低。广古菌门中的产甲

烷古菌利用 WL 途径产生的乙酸盐作为底物进行

生长。深古菌门、索尔古菌门和洛基古菌门的基

因组数据显示其可进行完整的 WL 途径，暗示着

其具备利用 CO2 和 H2 的自养代谢的潜力[17,21]。 

还原性柠檬酸循环又称逆向 TCA 循环，利用

草酰乙酸与 2 分子 CO2 反应，形成柠檬酸，有研

究发现泉古菌门中的 Pyrobaculum islandicum 和

Pyrobaculum aerophilum 等(热变形菌目)能够利用

这一循环固定 CO2
[22]。2007 年，Berg 等发现古菌

有氧固定 CO2 途径：3-羟基丙酸/4-羟基丁酸循  

环[23]，存在于泉古菌门中的硫化叶菌目等。该循

环利用 2 个 HCO3
–分子、4 个 ATP 和 4 个 NAD(P)H

分子，在乙酰辅酶 A 羧化酶/丙酰辅酶 A 羧化酶的

作用下合成乙酰辅酶 A。奇古菌门中的氨氧化古

菌可以利用硝化过程产生的化学能固定 CO2，合

成自身需要的有机物，固碳途径同样为 3-HP/4-HB

循环[24]。2008 年，Jahn 等发现了古菌厌氧固定

CO2 的途径：二羧酸/4-羟基丁酸循环，存在于泉

古菌门中的 Ignicoccus hospitalis、Thermoproteus 

neutrophilus 等。该过程利用硫和氢作为能源，使

用 1 分子 CO2 和 HCO3
–，在丙酮酸合酶和磷酸烯

醇丙酮酸羧化酶的作用下，合成 1 分子乙酰辅酶

A，消耗 3 个 ATP 和 1 个 NAD(P)H 分子[25]。 

2.2  甲烷代谢 

甲烷代谢主要包括产甲烷和甲烷氧化。产甲

烷古菌严格厌氧，生长适宜环境为中温 35 °C 和相

对高温 55 °C，利用无机或有机化合物厌氧发酵转

化成甲烷和二氧化碳，广泛分布在海底及淡水沉

积物、红树林、水稻田、动物胃肠道、地热及地

矿等厌氧环境中[26]。广古菌门中包含了多种产甲

烷微生物，传统已鉴定的产甲烷菌分属于 6 个目：

甲 烷 杆 菌 目 (Methanobacteriales) 、 甲 烷 球 菌 目

(Methanococcales) 、 甲 烷 微 菌 目

(Methanomicrobiales) 、 甲 烷 八 叠 球 目

(Methanosarcinales)、甲烷火菌目(Methanopyrales)

和 Methanocellales (Rice Cluster I)。除此之外，最

近的研究也揭示了产甲烷菌系统发育上还具有独

立 进 化 地 位 的 新 的 分 支 ： Methanofastidiosa 

(WSA2/Arc1) 和 Methnomassiliicoccales (Rice 

Cluster III/Rumen Cluster C)等[27–28]。除了广古菌门

之外，近年来在其他门中也发现了产甲烷的代谢

潜力，如深古菌门和韦斯特古菌门[10–11]。这些结

果显示在广古菌门之外也存在产甲烷的多样性，

印证了这是一条古老代谢途径。 

一般认为，甲烷产生由 3 种途径实现：氢营

养型(底物为 H2/CO2)、乙酸营养型(底物为乙酸盐)

和甲基营养型(底物为含甲基的化合物)。近几年，

甲基还原途径作为第 4 种产甲烷的代谢途径，成

为研究热点[29]。甲基还原途径中，甲基化合物只

作为电子受体，而氢气则担当电子供体。甲基辅

酶 M 还原酶复合体(Methyl-coenzyme reductase，

MCR)是所有产甲烷过程共享的唯一的酶，催化产

甲烷的最后一步反应。 

MCR 不但催化甲烷产生，也可参与厌氧甲烷

氧化古菌(Anaerobic methane oxidizing archaea，

ANME) 分 支 的 甲 烷 氧 化 过 程 。 ANME 包 括

ANME-1、ANME-2 和 ANME-3 等 3 个分支，生

活在温度较高的甲烷渗滤液、水热泉、海洋沉积

物等厌氧环境中[17]。ANME-1 属于甲烷八叠球菌

和甲烷微菌属，而 ANME-2 和 ANME-3 属于甲烷

八叠球菌属。由于厌氧甲烷氧化产生的能量很少，
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ANME 通常会和 δ 变形菌门(如 Desulfosarcina)形

成互养共生关系，进行甲烷的氧化和硫酸盐、硝

酸盐的还原，因此在硫酸盐甲烷转化区分布最为

广泛。宏基因组的数据支持 ANME 代谢途径为产

甲烷过程的逆过程，因可以将 CH4 转化为 CO2，

从而有助于缓解温室效应[30]。 

2.3  产乙酸过程 

产乙酸过程可以分为 2 种类型，降解有机质

的异养过程和利用无机碳的自养过程。自养产乙

酸 和 产甲烷 是 2 个 古 老 的代谢 反 应，都 利 用

CO2/H2 为底物，通过简单的 WL 途径固定 CO2，

产生 ATP。厌氧环境中，自养产乙酸菌会和产甲

烷菌形成竞争关系，由于热力学上不利于产乙酸

过程，在多数环境中产甲烷菌具有优势。大部分

产乙酸菌为细菌，最近的研究结果显示古菌也具

有 产 乙 酸 的 代 谢 能 力 。 2 个 古 菌 种 产 甲 烷 菌

Methanosarcina acetivorans 和 硫 酸 盐 还 原 古 菌

Archaeoglobus fulgidus 在特定条件下可以利用 CO

和甲酸盐产生乙酸。产乙酸古菌不需要投入能量

激活甲酸酯，使其在能量有限的环境中比产乙酸

细 菌 更 具 优 势 [21] 。 广 古 菌 门 中 的 嗜 盐 古 菌

(Halococcus saccharolyticus、Haloferax volcanii 和

Halorubrum saccharovorum)在葡萄糖基质上生长

过程中产生乙酸，并能利用乙酸盐作为生长底物。

与产乙酸细菌不同的是，这些嗜盐古菌在乙酰辅

酶 A 向乙酸的转化过程仅由 1 种酶催化，即 ADP-

乙酰辅酶 A 合成酶(ADP-ACS)。迄今为止研究的

所有产乙酸的古菌中都发现了 ADP-ACS[31]。 

最近的宏基因组分析发现，深古菌门、MBG-D 

(Marine Benthic Group D)和索尔古菌门等古菌也

具有产乙酸的代谢潜力。2016 年，He 等结合基因

组和酶学证据，发现深古菌可以利用无机碳自养

合成乙酸，同时拥有降解芳香烃、纤维素等有机

化合物的代谢途径，推测深古菌属于自养和有机

异养的产乙酸菌[21]。2016 年，Seitz 等在基因水平

上检测到 ADP-ACS 的存在，推断索尔古菌门能够

通过乙酰辅酶 A 的水解裂解参与生成乙酸[32]。

2017 年，Lazar 等分析 MBG-D 的基因组数据，结

果显示它可以进行还原性乙酰辅酶 A 途径，暗示

着自养产乙酸的潜力[33]。 

3  红树林沉积物中古菌碳代谢的研

究现状 

红树林中高效的营养物质转化循环和沉积物

中丰富的微生物多样性紧密相关，目前已从红树

林中分离获得了具有各种代谢酶、能够降解有机

污染物的菌种，但对于古菌碳代谢的研究才刚起

步。红树林沉积物具有厌氧、盐度高、有机质丰

富等特征，其中栖息着很多特异性的微生物，它

们可能拥有独特的代谢机制。古菌是红树林湿地

沉积物中的重要组成成分，占沉积物原核生物的

1%–10%，其中深古菌门、广古菌门、奇古菌门、

洛基古菌门、索尔古菌门、乌斯古菌门和佩斯古

菌门等在红树林沉积物中都有广泛的分布，同时

不同样点的群落分布有显著差异，如表 2 所示。

近年来宏基因组技术揭示了很多新的古菌门类和

新的碳代谢机制，可能改变人们对于红树林中碳

代谢潜力的理解和增进近海碳的生物地球化学循

环的认识。研究已发现深古菌门、索尔古菌门、

广古菌门中的 MSBL-1 和 MBG-D 等古菌具有降

解蛋白质、多聚碳水化合物等有机质的潜力，在

红树林生态系统的碳循环中可能发挥着重要的  

作用[17]。 
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表 2.  红树林沉积物中碳代谢相关的古菌 

Table 2.  Archaea related in carbon metabolism in mangrove sediments 

Mangrove Archaea in CO2 fixation Archaea in methane metabolism Archaea in acetogenesis 

Northern Gulf  
of Mexico [34] 

Bathyarchaeota (67.0%),  
Thorarchaeota (4.0%) 

Methanomicrobiales (0.3%),  
ANME-1 (0.2%) 

Bathyarchaeota (67.0%),  
Thorarchaeota (4.0%), MBG-D 

Sundarbans in 
India [3] 

Euryarchaeota, Thaumarchaeota Methanomicrobiales, 
Methanobacteriales 

− 

Zhangjiangkou 
in Fujian [35–36] 

Bathyarchaeota (53.7%),  
Thaumarchaeota (12.5%) 

Methanosarcinales, 
Methanomicrobiales,  
Methanocellales, ANME 

Bathyarchaeota (53.7%), MBG-D 
(28.8%) 

Futian in 
Shenzhen[37] 

Bathyarchaeota (30.0%–67.0%), 
Thaumarchaeota 

Euryarchaeota Bathyarchaeota (30.0%–67.0%) 

Mai Po in Hong 
Kong [38–40] 

Bathyarchaeota (36.9%),  
Thaumarchaeota (10.5%),  
Lokiarchaeota (8.4%) 

Methanomicrobiales, 
Methanosarcinales, Methanococcales, 
ANME 

Bathyarchaeota (36.9%), 
Lokiarchaeota (8.4%) 

Dongzhaigang 
in Hainan[41] 

Thaumarchaeota (2.0%–30.0%) Methanocellales, 
Methanomassiliicoccus, ANME 

Thaumarchaeota (2.0%–30.0%), 
Thorarchaeota (4.0%–12.0%), 
MBG-D (5.0%–15.0%) 

Percentage in parentheses is relative abundance of the phyla in archaea. 

 

3.1  红树林沉积物中的固碳古菌 

广古菌门中的 Hadesarchaea 和奇古菌门中的

氨氧化古菌可以通过自养代谢固定 CO2，在红树

林生态系统中有广泛的分布。在巴西 Cardoso 

Island State Park 的 红 树 林 底 层 沉 积 物 中 ，

Hadesarchaea 占总古菌的 9%[42]；在墨西哥湾和中

国 珠 江 口 的 亚 表 层 沉 积 物 ， 也 发 现 了 少 量 的

Hadesarchaea ， 而 在 上 层 中 没 有 检 测 到 它 的 存   

在[34,36]，这一典型海底或陆地古菌在海底比表层

更丰富。而在香港米浦红树林湿地沉积物中检测

到了丰富的氨氧化古菌，其自养代谢过程对 CO2

的固定具有一定的贡献[38,43–44]。 

对深古菌、洛基古菌和索尔古菌的基因组进

行拼接分析，发现其具有自养代谢的潜力[45]。深

古菌在红树林沉积物中分布广泛，且生物量较高。

例如，在墨西哥红树林中，深古菌的比例高达

67%[34]；在福建漳江口红树林中，深古菌占据了

古菌总丰度的 53.7%[35]。本课题组对深圳福田红

树林沉积物进行了一系列调查，发现深古菌的丰

度占总古菌的 30%–67%，其中 subgroup 6 和 8 的

丰度较高[37]。作为典型的底部或陆地的古菌区系，

洛基古菌和索尔古菌在沉积物中的丰度要大于水

体。2015 年，Devereux 等在墨西哥湾的红树林沉

积物中找到有代表性的索尔古菌，其相对丰度约

为 4%[34]。对香港米浦红树林的古菌多样性研究发

现，深古菌门和洛基古菌门在总古菌中占有一定

的比例[40]。这些具有固碳功能的古菌为红树林系

统的初级生产力做出了显著贡献。 

3.2  红树林沉积物中的甲烷代谢古菌 

产甲烷古菌是红树林沉积物中普遍存在的类

群。在印度 Sundarbans 的红树林中，甲烷微菌纲

和甲烷杆菌纲是 2 个丰度较高的广古菌纲[3]。在福

建九龙河红树林沉积物中，mcrA 基因属于甲烷微

菌、甲烷八叠球菌、甲烷杆菌，其中甲烷八叠球

菌在广古菌中占优势[36]。珠江海岸带红树林沉积

物中，广古菌门以甲烷微菌目为主，还包括甲烷

八叠球菌目、甲烷杆菌目、甲烷球菌目等，亚表

层比表层的 mcrA 基因丰度更高[46]。香港米浦红树
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林的产甲烷古菌主要为甲烷微菌、甲烷八叠球菌

和甲烷球菌[39]。海南东寨港红树林的古菌群落主

要由广古菌门占优势，其中甲烷八叠球菌、甲烷

杆菌的丰度很高。网络分析显示，深古菌门的某

些类群和甲烷微菌目倾向于同时出现，暗示着它

们具有共生作用，在产甲烷方面有代谢潜力[47]。 

红树林亚表层沉积物中的甲烷氧化微生物多

为厌氧的 ANME 古菌类群。墨西哥湾红树林沉积

物中含有少量的 ANME-1 (约 0.2%)[34]；福建九龙

河 ANME 只在 16S 基因克隆文库中检测到，相对

丰度很低[36]；珠江海岸带红树林沉积物中，广古

菌门中包含了 ANME-2a 和 ANME-1，共占 mcrA

基因克隆文库的 20%左右[46]；香港米浦红树林中

也检测到了 ANME 分支[39]。这一古菌类群在河口

沉积物的甲烷代谢中发挥着重要的作用，有助于

降低甲烷的通量。 

3.3  红树林沉积物中的产乙酸古菌 

关于红树林沉积物中古菌的产乙酸过程，过

去的研究报道并不多。产乙酸过程通常发生在亚

表层厌氧环境中，会和硫酸盐还原和甲烷产生过

程形成竞争。宏基因组数据显示深古菌门、洛基

古菌门和索尔古菌门具有潜在产乙酸的能力[21,32]。

如 3.1 所述，在墨西哥湾、深圳福田和香港米浦等

地的红树林沉积物中都检测到了大量的深古菌和

一定比例的洛基古菌[34,37,40]。MBG-D 古菌的基因

组数据也显示它具备产乙酸的潜力。MBG-D 古菌

多存在于沉积物深部无氧层中，在表层有少量分

布。墨西哥红树林表层沉积物中检测到广古菌门

的大部分克隆子归类到 MBG-D 古菌类群[34]；福

建彰江口红树林广古菌多属于 MBG-D 类群，占总

古菌的比例达到 28.8%；海南东寨港红树林沉积

物中 MBG-D 占总古菌的比例约为 5%[35,47]。这些

研究结果显示 MBG-D 古菌在红树林沉积物中有

广泛的分布，可能在产乙酸的代谢过程中发挥着

重要的作用。 

4  问题和展望 

基于高通量的测序数据，针对古菌不同门类

的生理生化功能和生态分布已经开展了很多研

究，改变了我们对于古菌碳代谢多样性的认识。

然而，目前的研究仍存在很多不足之处，主要体

现在以下几个方面。 

(1) 对于古菌碳代谢的了解局限在固碳、产甲

烷、产乙酸等相对简单的过程，还有大量古菌的

代谢途径未知，如基因组很小的 DPANN 超级门

等。下一代组学技术(宏基因组、宏转录组、宏蛋

白质组及宏代谢组)的数据在未来将继续提供新

的发现，增进人们对于古菌代谢多样性的认识。 

(2) 由于大部分古菌没有纯培养的成功案例，

目前对于古菌代谢的具体机制还处于基因组水平

上的推测，对于古菌的生理生化功能有待进一步

深入开展研究。为了确定古菌的代谢过程，有必

要分离培养代表性区系的菌株。结合同位素标记

的示踪实验监测底物的转化通路，有助于阐明代

谢的具体机制。 

(3) 红树林生态系统处于海陆交汇的特殊环

境，兼具海洋与陆地的性质，独特的生境使其具

有丰富的微生物资源。然而，目前缺少对于古菌

代谢的原位监测，对于其在红树林自然生境中发

挥的功能知之甚少。 

综上所述，红树林沉积物中丰富的有机质为

古菌碳代谢的多样性提供了良好的条件，阐明古

菌碳代谢机制可能对理解近岸河口生态系统的碳

循环具有重要的作用。但是目前的研究尚处于初
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步阶段，未来需要借助下一代组学技术和同位素

标记的培养手段来验证这些古菌的生态功能，从

而促进古菌科学的研究发展，增加人们对近海红

树林生态系统碳代谢的认识。 
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Archaea diversity and carbon metabolism in mangrove sediments 
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Abstract: Mangrove ecosystem is indispensable in maintaining biodiversity and removing pollutants to keep the 
ecological balance of coastal zone. Archaea, ubiquitous in mangrove sediments, play an important role in the 
biogeochemical cycles of elements. Archaea possess carbon metabolic versatility by fixing CO2, participating in the 
methane cycle, producing acetic acid, and degrading proteins, carbohydrates and other organic matter. However, 
knowledge about metabolism of archaea in mangrove sediments is still lacking. Rapid development of 
high-throughput sequencing technology has promoted the discovery of a variety of new archaea phyla, indicating 
various metabolic potentials in carbon metabolism. This review briefly outlined the main phyla of archaea and their 
geographical distribution, summarized the latest advances on understanding of carbon metabolic versatility by 
archaea, and highlighted the ecological patterns and functional traits of these archaea in mangrove ecosystems, 
providing a foundation for further research on the more detailed metabolic mechanisms of archaea. 

Keywords: mangrove ecosystems, archaea, carbon metabolism, carbon dioxide fixation, methane metabolism, 

acetogenesis 
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