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研究报告 

高通量测序分析云南腾冲热海热泉微生物多样性 
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摘  要：【背景】云南腾冲热海热泉中蕴含着丰富的极端微生物资源。【目的】揭示云南腾冲热海热泉

中微生物物种多样性及群落结构差异，发掘酸性热泉中铁、硫氧化功能微生物。【方法】采用 Illumina 

HiSeq 高通量测序技术对 3 处热泉 15 个水体样品中微生物 16S rRNA 基因 V4−V5 区进行测序及生  

物信息学分析。【结果】3 处热泉中共获得 578 061 条有效序列，聚类为 141 个可操作分类单元

(Operational taxonomic unit，OTU)，包括 19 个门 66 个属。鼓鸣泉(GMQ)、蛤蟆嘴(HMZ)、黄瓜箐(HGQ) 

3 处热泉均以泉古菌门(Crenarchaeota)和厚壁菌门(Firmicute)为主。从属水平分析，碱性热泉鼓鸣泉

(GMQ)和中性热泉蛤蟆嘴(HMZ)分别注释到 37、32 个属，优势属均为芽孢杆菌属(Bacillus)和热棒菌

属(Pyrobaculum)。酸性热泉黄瓜箐(HGQ)共注释到 20 个属，优势属为酸杆菌属(Acidibacillus)和酸硫

杆状菌属(Acidithiobacillus)，此外，具有铁、硫氧化潜力的菌属有喜酸菌属(Acidicaldus)、硫化芽孢

杆菌属(Sulfobacillus)、硫化叶菌属(Sulfolobus)及生金球菌属(Metallosphaera)等，进一步通过硫氧化

培养基分离获得了这些菌属中的纯菌株。【结论】云南腾冲热海热泉水体中蕴含丰富的微生物资源，

热泉间微生物物种组成差异明显；酸性热泉中存在多种具有潜在铁、硫代谢功能的菌种；未分类类

群、非培养类群丰度很高，尤其是蕴藏着可观的古菌资源。 
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Amplicon-based high-throughput sequencing reveals the 
microbial diversity in Rehai hot springs, Tengchong, Yunnan 
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QIN Ya-Ling∆1,3  LIANG Zong-Lin∆1,3  SONG Yang1,2,3,4  WANG Bao-Jun1   
LIU Shuang-Jiang*1,3,4  JIANG Cheng-Ying*1,3,4 

1 State Key Laboratory of Microbial Resources, Institute of Microbiology, Chinese Academy of Sciences,  
Beijing 100101, China 

2 Key Laboratory of Environmental Biotechnology, Research Center for Eco-environmental Sciences, Chinese 
Academy of Sciences, Beijing 100085, China 

3 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China 
4 IMCAS-RCEESCAS Joint-Lab of Microbial Technology for Environmental Sciences, Chinese Academy of 

Sciences, Beijing 100101, China 

Abstract: [Background] Rehai hot springs in Yunnan Province contain a wealth of extreme microbial 
resources. [Objective] This study was proposed to study the microbial diversity and community structures 
in Rehai hot springs, especially the diversity of iron- and sulfur-oxidizing microorganisms in the acid hot 
springs. [Methods] The microbial 16S rRNA V4−V5 genes region was sequenced by Illumina HiSeq 
technology and analyzed by bioinformatics software. [Results] A total of 578 061 high-quality sequences 
were obtained from 15 samples of 3 hot springs, resulting in 141 OTU belonging to 19 phyla, 66 genera. 
Crenarchaeota and Firmicutes were main phyla in Gumingquan (GMQ), Hamazui (HMZ) and 
Huangguaqing (HGQ). On the genera level, there were 37 and 32 genera in alkaline hot spring GMQ and 
neutral hot spring HMZ, respectively, in which the major genera were Bacillus and Pyrobaculum. Among 
the 20 genera present in acidic hot spring HGQ, the genera Acidibacillus and Acidithiobacillus were 
dominant. Furthermore, some species of Acidicaldus, Sulfobacillus, Sulfolobus and Metallosphaera genera 
were isolated from HGQ, which have potential to oxidize iron and sulfur. [Conclusion] The microbial 
resources were diverse in Rehai hot springs and the microbial compositions of the three hot springs were 
obviously different. Iron- and sulfur-oxidizing microorganisms, uncultured and unclassified microbes, 
especially archaea, were rich in acidic HGQ. 

Keywords: Rehai hot springs, High-throughput sequencing, Microbial diversity, Sulfur-oxidizing 
microorganisms 

热泉(Hot spring)是全球广泛分布的一种极端环

境，多分布于地壳运动活跃的板块交界处，分为

陆地热泉和海底热泉。陆地热泉与早期的地球环

境比较接近，其温度、pH、矿物质成分、水化学

类型等自然条件呈现多态化、极端化，因此孕育

着丰富且独特的极端微生物资源[1-2]。深入了解该

环境中微生物多样性，探究微生物群落、微生物

类群与代谢特征、极端环境微生物适应机理，不

仅拓展对现有基因多样性、物种多样性、生态系

统多样性的认识，而且对重构生命之树、探索早

期生命起源、揭示生命与环境的协同进化机制都

具有独特的贡献和意义。目前，无论是传统的纯

培养方法还是基于 16S rRNA 基因、宏基因组、单

细胞基因组测序等新一代高通量技术方法的研究

结果均显示，全球范围内的地热热泉中蕴含着高

丰度的未培养微生物类群[3-7]，并探测到参与碳、

氮、硫元素循环的重要功能基因甚至是代谢新  

途径[8-14]。 

云南-西藏地热带是世界上最活跃的地热带之

一，分布着成千上万的陆地热泉。云南省探明的

温泉共有 862 处，腾冲热海风景区是中国最大、研

究最深入的地热区[15]。近些年来，通过纯培养、

分子生物学及 16S rRNA 基因扩增子测序等技术手

段对热泉中硫化叶菌科[16]、泉古菌门[17-18]、类病
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毒颗粒[19]以及真菌[20-21]等的微生物多样性进行了

研究[22]，分析了热泉菌藻席、泉底沉积物中的微

生物多样性和群落结构差异[23-24]，或是通过特定

的功能基因来探究功能微生物多样性[25]。酸性热

泉一般 pH 较低，富含硫和还原型无机硫化合物，

SO4
2−浓度高[26]，独特的酸热环境中蕴藏着丰富的

潜在铁、硫代谢相关的功能微生物和未知极端微

生物[27]。现有的研究对酸性热泉中厚壁菌门[28]、

变形菌门[29]多样性，以及铁、硫代谢功能微生物

新类群及其分子代谢机制、酸性极端环境适应机

制等[30-33]都有了一定程度的认识，但目前酸性热

泉中还存在较大比例的未知类群，尤其是潜在的

古菌，对于其中的功能微生物新类群如嗜酸热古

菌的代谢机制的认识还存在较多空白。 

本研究通过 16S rRNA 基因扩增子高通量测序

技术分析腾冲热海风景区内 3 处热泉中微生物物种

多样性及群落结构差异，旨在探索酸性热泉与其

它类型热泉中的微生物组成差异以及潜在的铁、

硫氧化微生物，发掘更多极端微生物新类群及功

能微生物资源等，为未来极端微生物在生物冶

金、煤炭生物脱硫过程中的应用以及酸性热泉中

的微生物群落结构差异、生物地球化学元素循环

的探究提供微生物资源和理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集及环境因子测定 

2018 年 1 月于云南省腾冲热海风景区采集鼓鸣

泉(GMQ) (24°57′3.85″N，98°26′10.35″E)、黄瓜箐

(HGQ) (24°56′28.68″N ， 98°26′20.49″E) 和 蛤 蟆 嘴

(HMZ) (24°57′0.07″N，98°26′18.48″E) 等 3 处热泉

水样，共 15 个样品。利用便携手持式多参数计测

定温度和 pH 值。用无菌采样器采取约 500 mL 水样

于无菌广口瓶，置于干冰冰桶保存，运送至实验

室进行处理。各样品用溶剂过滤器真空抽滤通过

聚醚砜滤膜[34]，收集微生物到无菌滤膜，用于基

因组提取。采用离子色谱、ICP-OES 及水质分析仪

等进行阴、阳离子及元素等的测定。 

1.2  主要试剂和仪器 

DNA 提取试剂盒，QIAGEN 公司；琼脂糖凝

胶回收试剂盒，Omega 公司；热启动 HiFi 高保真

酶，Roche-KAPA 公司。便携手持式多参数计，

WTW 公司；聚醚砜滤膜(Φ47 0.22 μm)，PALL 公

司 。 离 子 色 谱 仪 ， Dionex 公 司 ； ICP-OES, 

PerkinElmer 公司；全自动水质分析仪，Thermo 

Scientific 公司；液相色谱，安捷伦公司；涡旋混

匀仪，Scientific Incorporation 公司。 

1.3  样品基因组提取 

采用土壤 DNA 提取试剂盒提取样品 DNA，用

已灭菌的手术剪刀和镊子将收集了菌体的滤膜剪

碎[35]，放入 PowerBead 管中，后续按照试剂盒操

作说明进行。利用 Tris 盐酸缓冲液(pH 8.0)洗脱

DNA 并置于−20 °C 条件下冻存，送至北京博奥汇玖

生物科技有限公司完成 16S rRNA 基因扩增子测序。 

1.4  16S rRNA 基因扩增子测序 

对 DNA 样品中 16S rRNA 基因的 V4−V5 区进

行 扩 增 子 测 序 的 引 物 为 515F (5′-GTGY 

CAGCMGCCGCGGTAA-3′)和 926R (5′-CCGYCA 

ATTYMTTTRAGTTT-3′)。PCR 反应体系(25 μL)：

2×KAPA 热启动 HiFi 高保真酶 12.5 μL，上、下游

引物终浓度 0.3 μmol/L，DNA 模板约 10 ng。PCR

反应条件：95 °C 3 min；98 °C 20 s，55 °C 15 s，

72 °C 15 s，25 个循环；72 °C 1 min。PCR 扩增产

物经 2%琼脂糖凝胶电泳后回收约 440 bp (含双端分

子标记)的产物条带，Qubit 测定浓度并连接接头完

成文库构建。检测文库片段范围和浓度后，选择

Illumina HiSeq 平台对文库进行测序。 

1.5  测序数据分析 

高通量测序的原始数据(Raw data)为各样本双

端序列文件，去除引物和引物中含有超过一个碱

基错误的序列，采用 QIIME 对双端序列拼接、质

控、加入样本标签、合并序列，采用 Usearch V11

对序列去冗余后得到 62 785 条序列，根据 UPARSE

算法对相似度≥97%的序列进行聚类形成 OTU[36]并

去除嵌合体，最终得到 141 个 OTU 并生成 OTU
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表。利用 RDP classifier 分类器比对 Silva 132 16S 

rRNA 基因数据库，按照 0.5 置信度对所有 OTU 代

表序列进行物种注释。采用 QIIME 对 OTU 表抽平

后 计 算 各 分 组 样 本 的 ACE 、 Chao1 、

Observed_otus、Shannon、Simpson、Simpson_e、

Goods coverage 等 α 多样性指数。采用 CSS 标准化

方 法 对 原 始 OTU 表 进 行 标 准 化 后 计 算

Binary_jaccard 和 Bray_curtis 等距离矩阵用于分析

样品 β 多样性。测序数据分析主要按照 QIIME 的

16S rRNA 基因扩增子测序分析流程进行，同时借

助 Usearch V11 进行部分数据处理，其它数据统计

及作图使用 OriginLab 和 R。 

2  结果与分析 

2.1  热泉理化参数特征及16S rRNA基因序列多

样性 

腾冲热海地热区多为硅酸盐矿物，3 处热泉中

硅酸盐含量普遍较高。热泉间温度范围广，pH 跨

度大。GMQ 为碱性超高温热泉，pH 9.5，96 °C，

主要含有 Na (696.68±28.16 mg/L)、Cl− (639.72± 

3.68 mg/L)、K (97.65±4.05 mg/L)、NO3
− (53.03± 

0.64 mg/L)等；HGQ 为酸性高温热泉，pH 2.5，

65 °C，主要含有 SO4
2− (631.37±56.08 mg/L)、Cl− 

(80.68±0.22 mg/L)、NO3
− (55.73±1.92 mg/L)、Ca 

(67.34±3.58 mg/L)，一些金属元素含量偏高，如 Al 

(35.74±6.32 mg/L) 、 Mg (14.39±2.30 mg/L) 、 Fe 

(12.41±1.29 mg/L)和 Mn (1.05±0.17 mg/L)等；HMZ

为中性超高温热泉，pH 7.5，86 °C，主要含有 Na 

(461.57±11.91 mg/L)、Cl− (389.96±1.69 mg/L)、K 

(66.58±2.38 mg/L)、NO3
− (55.99±1.29 mg/L)等。采

样信息及理化参数等见表 1。 

3 处热泉 15 个样品共获得 606 064 条 16S rRNA

基因序列，质控后为 578 061 条序列(表 2)。片段中

位长度 N50 为 372−377 bp，以 97%相似度聚类形成

共 141 个 OTU，其中 GMQ 获得 226 690 条有效序

列，聚类为 79 个 OTU；HGQ 获得 234 416 条有效

序列，聚类为 61 个 OTU；HMZ 获得 116 955 条有

效序列，聚类为 58 个 OTU，对 OTU 代表序列注释

后进行后续分析。文库覆盖率为 99.96%−99.98%。 

2.2  腾冲热海热泉微生物多样性分析 

3 处热泉样品中共注释到 19 个门(图 1A)。碱性

热泉 GMQ 中主要有泉古菌门 (Crenarchaeota，

45%) 、 厚 壁 菌 门 (Firmicutes ， 33%) 、 产 水 菌 门

(Aquificae ， 12.7%) 、 变 形 菌 门 (Proteobacteria ，

3.5%) 、 奇 异 球 菌 - 栖 热 菌 门 (Deinococcus- 

Thermus，4.3%)，未分类类群仅占 0.28%。酸性热

泉 HGQ 中主要有厚壁菌门(Firmicutes，39.42%)、

泉 古 菌 门 (Crenarchaeota ， 17.8%) 、 变 形 菌 门

(Proteobacteria，10%)、放线菌门(Actinobacteria，

1.5%)等，未分类类群高达 30.7%。中性热泉 HMZ

中主要有厚壁菌门(Firmicutes，85.7%)、泉古菌门

(Crenarchaeota，6.7%)、产水菌门(Aquificae，7%)

等，未分类类群占比极低，仅占 0.002%。从门水

平分析，GMQ 微生物多样性最高，HGQ 次之，

HMZ 微生物多样性最低，GMQ 和 HMZ 的物种组

成比较相似。 

3 处热泉样品中共注释到 66 个属(图 1B)。GMQ

共注释到 37 个属，丰度大于 3%的属为芽孢杆菌属

(Bacillus，25.9%)、热棒菌属(Pyrobaculum，23.1%)、

氢杆菌属(Hydrogenobacter，12.7%)、火球形菌属

(Ignisphaera，10.2%)、栖热菌属(Thermus，4.3%)、

嗜 碱 菌 属 ( A l k a l i p h i l u s ， 4 . 1 % ) 及 喜 温 菌 属

(Caldimicrobium，3.2%)等，非培养类群及未分类类

群为 7.6%和 0.33%。HGQ 共注释到 20 个属，丰度

大于 3%的属为酸杆菌属(Acidibacillus，35.6%)、酸

硫杆菌属(Acidithiobacillus，5.6%)、喜酸菌属

(Acidicaldus，4.3%)、硫化芽孢杆菌属(Sulfobacillus，

3.6%)、硫化叶菌属(Sulfolobus，3.2%)；此外还存在

具有铁氧化活性的生金球菌属(Metallosphaera，

2.7%)等，非培养类群及未分类类群占比均较高，为

12.4%和 30.7%。HMZ 共注释到 32 个属，丰度大于

3%的属包括芽孢杆菌属(Bacillus，85.4%)、热棒菌

属(Pyrobaculum，6%)、氢杆菌属(Hydrogenobacter，

5.8%)等，非培养类群及未分类类群为 0.33%和 0.002%。 
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表 2  样本测序数据统计结果 
Table 2  Sequencing data of hot spring samples 

样品 

Sample 

有效序列数 

Sequences 
OTUs N50 ACE 

覆盖率 

Coverage (%)
GMQ1 39 748 55 376 60.8 99.97 

GMQ2 38 956 50 374 63.6 99.97 

GMQ3 40 129 51 374 53.5 99.98 

GMQ4 39 024 54 374 57.2 99.97 

GMQ5 40 153 54 374 55.6 99.97 

GMQ6 28 680 58 374 61.7 99.98 

HGQ1 39 821 45 377 48.3 99.98 

HGQ2 38 933 34 372 46.9 99.97 

HGQ3 39 465 43 377 45.2 99.98 

HGQ4 38 350 41 377 42.7 99.98 

HGQ5 37 613 45 372 46.4 99.98 

HGQ6 40 234 43 377 49.4 99.97 

HMZ1 39 377 50 372 48.7 99.97 

HMZ2 39 018 46 372 48.2 99.97 

HMZ3 38 560 43 372 54.5 99.96 

 
 

 

从属水平分析，GMQ 和 HMZ 的物种组成比较相

近，非培养、未分类类群占比均较低，被注释程

度更高，而 HGQ 中含有较高比例的非培养、未分

类类群，未被认知程度更高。 

2.3  腾冲热海热泉微生物群落结构相似度分析 

2.3.1  微生物组成 α多样性分析 

3 处热泉各样品的 α多样性情况见图 2，箱线图

中 每 个 点 代 表 不 同 样 品 。 根 据 Chao1 、

Observed_otus 等指数可以看出，3 处热泉中的微生

物丰富度均较低。统计结果显示，碱性热泉 GMQ

中微生物丰富度高于其它两处热泉(均 P<0.05)，酸

性热泉 HGQ 和中性热泉 HMZ 中微生物丰富度差异

不显著(P>0.05)，但从箱体高低可大致认为 HMZ 中

微生物丰富度略高于 HGQ。结合 Shannon 多样性指

数和Simpson_e 均匀度指数共同分析，3 处热泉间微

生物的多样性具有显著差异。GMQ 中微生物多样

性最高，HMZ中虽然微生物丰富度较高，但是多样

性却显著低于其它两处热泉。以上分析结果表明，

在热泉这种极端环境中，微生物丰富度普遍较低，

酸性热泉表现更为明显。碱性热泉 GMQ 中微生物

多样性最高，酸性热泉 HGQ 次之，中性热泉 HMZ

中微生物多样性最低，主要表现为均匀度低，原因

可能是少数物种在群落中具有较高的丰度，这与属

水平的物种组成分析结果一致，HMZ中芽孢杆菌属

(Bacillus)占比高达 85.4%。 

2.3.2  微生物群落结构差异分析 

图 3 为 3 处热泉微生物群落结构的主坐标分析

(Principal coordinate analysis，PCoA)分析结果。

Bray_curtis、Binary_jaccard 的分析结果均显示，  

3 处热泉间的微生物群落结构差异显著(均P<0.05)，

尤其是 HGQ 和 GMQ 间差异极为显著(均 P<0.01)，

各热泉中组内各样品差异较小。两种分析结果相

近，表明 3 处热泉间群落结构差异受到各物种丰度

差异的影响较小。 

2.3.3  微生物群落结构热图分析 

根据 OTU 丰度进行聚类，将高丰度、低丰度

的物种模块聚集，通过颜色变化与相似程度来直

观反映不同样品在属水平上群落结构的差异性和

相似性，热图(图 4)能够较为直接的反映 3 处热泉

各样品间微生物群落中物种组成相似性、差异

性、物种聚类关系等情况。GMQ和 HMZ 在物种组

成上较为相似，都含有一些超嗜热类群如热棒菌

属(Pyrobaculum)、氢杆菌属(Hydrogenobacter)、栖

热菌属(Thermus)、恐硫球菌属(Sulfophobococcus)、

火 球 形 菌 属 ( I g n i s p h a e r a ) 、 类 芽 孢 杆 菌 属

(Paenibacillus)、耐热球形菌属(Thermosphaera)

等。GMQ 中独特含有一些较低丰度的属如嗜碱菌

属(Alkaliphilus)、热袍菌属(Thermotoga)、厌氧芽

孢杆菌属(Anaerobacillus)、嗜氨菌属(Ammoniphilus)，

HMZ 中独特含有一些较低丰度的属如毒弧菌属

(Venenivibrio)、热丝菌属(Thermofilum)等，其非培

养类群和未分类类群在 3 处热泉中占比最低。HGQ

与其它 2 处热泉差异明显，主要含有一些嗜酸、 

硫代谢相关的属包括酸杆菌属(Acidibacillus)、酸  

硫杆菌属(Acidithiobacillus)、喜酸菌属(Acidicaldus)、 

硫化芽孢杆菌属 (Sul fobaci l lus )、硫化叶菌属

(Sulfolobus)、生金球菌属(Metallosphaera)、酸 

微 菌 属 (Acidimicrobium )、脂环酸芽孢杆菌属 
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图 1  热泉样品中门(A)和属(B)水平的物种组成 
Figure 1  Distribution of microbes at phylum- (A) and genus-levels (B) in hot spring samples 
 

(Alicyclobacillus)等，其中非培养类群及未分类类

群在 3 处热泉中最高。 

3  讨论 

3.1  微生物组成多样性 

3 处热泉中主要以厚壁菌门和泉古菌门为主，

尤其多样性较低的 HMZ 中厚壁菌门丰度高达 

87%。2 处超高温热泉 GMQ 和 HMZ 物种组成较为

相近，除含有较高丰度的产水菌门，低丰度的变

形菌门 (Proteobacter ia )、奇异球菌 -栖热菌门

(Deinococcus-Thermus)和广古菌门(Euryarchaeota)，

还含有中性及碱性热泉生物席中常见的光合菌

Cyanobacteria 和绿弯菌门(Chloroflexi)等[37]，未 
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图 2  不同样品间微生物组成 α多样性分析 
Figure 2  α-diversity index analysis of different sample groups 

注：秩和检验. ns：P>0.05；*：P≤0.05；**：P≤0.01. 
Note: Wilcoxon test. ns: P>0.05; *: P≤0.05; **: P≤0.01. 
 
 
 

 
 

 
图 3  不同样品间微生物群落组成差异 PCoA 分析 
Figure 3  PCoA analysis of community dissimilarities 
among different sample groups 

分类类群仅占 0.002%和 0.28%；而酸性热泉 HGQ 中，

变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)丰

度相对较高，但是未分类类群占比高达 30.7%，全部

为未分类古菌类群。 

极端环境中关于厚壁菌门的研究并不充分，已有

研究在 HMZ 中发现了种、属甚至更高分类水平的厚

壁菌门新类群[28]。本研究 3 处热泉中厚壁菌门丰度

均较高，但由于环境条件不同，厚壁菌门群落差异明

显。对腾冲热泉表层沉积物、菌藻席中泉古菌的研究

发现，中高温(59−77 °C)条件下泉古菌门多样性最高[17]。

本研究发现，在水体中，2 处超高温热泉 GMQ、HMZ

的已分类泉古菌门多样性明显高于高温热泉 HGQ，

同时 HGQ 为极端酸性环境，其中未分类古菌类群占

比可观，这也提供了更多对于该环境中古菌研究的参

考和认知空间。与已有研究[6]类似，在超高温中性及

偏碱性的 2 处热泉中都存在产水菌门的氢杆菌属

(Hydrogenobacter)，本研究在酸性高温热泉 HGQ 中

也发现了极低丰度的该属，这可能帮助我们拓宽对于

该属生存条件的已有认知。有研究在 GMQ 和 HMZ

的沉积物中发现并分离获得了放线菌门的小单孢菌 
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图 4  不同样品间微生物群落结构属水平热图分析 
Figure 4  Microbial community structure (genus-level heatmap) of different sample groups 
 
 

属(Micromonospora)、链霉菌属(Streptomyces)、疣孢

菌属(Verrucosispora)和马杜拉放线菌属(Actinomadura)

等[38]，但是本研究在这 2 处热泉的水样中却没有注

释到相应的属，或许这也可以证明热泉水体中微生

物是自主进化，不是来自于周边土壤[39]。HGQ 中

也没有注释到前期可培养研究中酸性热泉分离到

的放线菌门的微球菌属(Micrococcus)、链霉菌属

(Streptomyces)等 [38]，但是注释到低丰度的该门酸

微菌属(Acidimicrobium)，这为未来发掘极端环境

中放线菌门物种资源、抗生素及生物活性分子等

提供重要目标。 

3.2  功能微生物组成多样性 

我国腾冲热泉中砷氧化微生物的探究表明，

虽然腾冲热泉中砷含量低于西藏热泉，也低于美国

黄石国家公园热泉等，但确实存在砷氧化微生

物。随着热泉温度升高，虽然砷氧化微生物丰度

降低，但多样性随之升高，主要集中于奇异球菌-

栖 热 菌 门 (Deinococcus-Thermus) 、 α- 变 形 菌 纲

(Alphaproteobacteria)、β-变形菌纲(Betaproteobacteria)

和绿弯菌门(Choloroflexi)中[40]。本研究中超高温热

泉 GMQ，砷含量(0.99±0.03 mg/L)相对较高，其中

含有的变形菌门(Proteobacteria，3.5%)、奇异球  

菌-栖热菌门(Deinococcus-Thermus，4.3%)、绿弯菌

门(Chloroflexi，0.02%)等低丰度微生物均有可能对

该环境中砷氧化微生物的探究提供重要参考。 

有关热泉沉积物、菌藻席或泉华等的相关研

究发现，在热泉复杂的自然条件下(66−96 °C，pH 

4.3−9.0)均有氨氧化、碳固定新途径相关基因的存

在及表达，部分碳固定相关基因和脱硫球菌目

(Desulfurococcales)存在一定的关联性，并且推测

氨氧化古菌可能通过有氧氨氧化及 CO2固定新途径

获取能量进行生长[11,41]。本研究中注释到较高丰度 
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的该目成员，碱性热泉 GMQ 中含有火球形菌属

(Ignisphaera)、恐硫球菌属(Sulfophobococcus)，中

性热泉 HMZ 中含有恐硫球菌属(Sulfophobococcus)、

火 球 形 菌 属 (Ignisphaera) 和 耐 热 球 形 菌 属

(Thermosphaera)。关于热泉水体与沉积物、菌藻

席、泉华中的该目成员是否存在前述碳固定新途

径，热泉中的极端微生物是否蕴含着更多特殊代

谢能力尚未见报道。 

酸性热泉中分离到的铁、硫代谢相关极端微

生物，尤其是古菌等由于其嗜酸嗜热的特性，在

生物湿法冶金、煤炭生物脱硫等方面均具有常规

环境微生物无法比拟的优势[42-43]。酸性热泉 HGQ

中注释到的优势属酸杆菌属(Acidibacillus)、酸硫

杆菌属(Acidithiobacillus)、喜酸菌属(Acidicaldus)、

硫 化 芽 孢 杆 菌 属 (Sulfobacillus) 、 硫 化 叶 菌 属

(Sulfolobus)以及生金球菌属(Metallosphaera)等均具

有铁、硫代谢相关能力，该环境中 SO4
2−、Mn2+、

Fe2+、Mg2+等含量均较高，水体中富含含硫化合

物，所以我们推测该环境中硫氧化微生物氧化还

原型硫化合物生成硫酸盐的过程致使 pH 降低造成

酸性环境。从属水平来看，HGQ 中非培养类群及

未分类类群占比高达 12.4%和 30.7%，几乎全部为

古菌，它们是否与该环境中上述微生物类群相

似，具有铁、硫代谢功能尚属未知，本研究对于

未来发掘铁、硫代谢功能极端环境微生物资源提

供了数据基础。 

本研究表明，酸性热泉 HGQ 中蕴含着丰富的

微生物资源及潜在的硫氧化微生物资源，因此我

们通过传统的纯培养方法对该环境水体样品进行

了微生物多样性的进一步探究。目前获得了厚壁

菌门、变形菌门、放线菌门和泉古菌门中已分类

类 群 7 个 属 的 菌 种 ， 包 括 脂 环 酸 芽 孢 杆 菌 属

(Alicyclobacillus)、硫化芽孢杆菌属(Sulfobacillus)、

酸 硫 杆 菌 属 (Acidithiobacillus) 、 酸 土 单 孢 菌 属

(Aciditerrimonas)、链霉菌属(Streptomyces)、生金球

菌属(Metallosphaera)、硫化叶菌属(Sulfolobus)等属

内成员，此外还分离得到 3 个潜在新种、6 个潜在

新属等未分类新类群，与相关菌群的相似性在

85.5%−98.6%，关于新类群的生理生化特性及硫氧

化功能探究将在后续研究中进行。 

4  结论 

本研究利用高通量测序技术探究云南腾冲热

海 3 处热泉微生物多样性及其群落结构组成差异，

研究发现，腾冲热海热泉水体中蕴含丰富的微生物

资源，热泉间微生物物种随环境条件不同组成差异

明显，其中酸性热泉中存在多种具有潜在铁、硫代

谢功能的菌种，非培养类群、未分类类群丰度很高，

尤其是蕴藏着可观的古菌资源。本研究为微生物菌种

资源的培养获得及功能认识提供了数据基础。 
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