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摘  要：温泉微生物多样性包括物种多样性、遗传多样性、生理多样性和生态多样性。温泉微

生物多样性受地理位置、温度和酸碱度、水化学成分(硫、硼、铁、砷等离子和化合物)及氧气

和光照等生态因子的影响。目前已经从温泉微生物中筛选出了许多具有热稳定性的酶。本文分

析了温泉微生物多样性及其影响因素，并讨论了具有广泛应用价值的温泉微生物酶，为拓展我

国温泉微生物多样性研究、深入认识和开发温泉微生物资源提供基础。 
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Abstract: Microbial diversity of hot springs includes species diversity, genetic diversity, physio-
logical diversity and ecological diversity. It is influenced by geographical position, temperature, pH 
value, chemical composition (sulfur, boron, iron, arsenic ions and compounds), oxygen and light. 
Many thermophilic enzymes have been isolated from thermophilic microorganisms in hot springs. 
This paper summarizes the microbial diversity of hot springs and its influencing factors, discusses the 
widely used microbial enzymes produced by microorganisms from hot springs. This would promote 
the research of hot springs’ microbial diversity, and benefit for the exploitation of hot springs’ mi-
crobial resources. 
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微生物是生物中一群重要的分解代谢类群，其

生物多样性在维持生物圈和为人类提供广泛而大

量的未开发资源方面起着主要的作用。温泉的独特

理化特征促进了特殊微生物群体的形成，嗜热等适

合极端环境条件生存的微生物聚集于温泉环境。传

统上微生物的研究是应用分离培养的方法[1-3]。由

于温泉微生物的最适生长条件极大的区别于常见

微生物，因而温泉微生物的研究受到了限制。在过

去的二十多年里，分子生物学技术，尤其16S rRNA
基因技术已经广泛应用于鉴定未知菌的研究中，逐

步建立起了以分子系统发育分析为基础的现代微

生 物 分 子 生 态 学 的 研 究 方 法 ， 如 PCR-RFLP 、

PCR-RAPD、FISH、PCR-DGGE/TGGE、基因芯片

等[4-9]。近年来，随着高通量测序技术的发展和宏
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基因组学方法的出现，温泉微生物群体多样性和功

能基因分析受到关注[10]。以454焦磷酸测序为代表

的高通量测序技术能够更完全覆盖环境微生物群

落，并能发现罕见的少数温泉微生物，使人类可以

更清晰地研究和了解温泉微生物多样性和基因多

态性。温泉微生物多样性研究有助于认识高温环境

中的微生物遗传多样性与功能多样性，揭示温泉中

嗜热菌的多样性及其与环境的关系，对认识生命的

起源和进化具有十分深远的意义。研究温泉微生物

多样性还有助于筛选出能产生具有独特理化特性

酶类的菌株，在工业、分子生物学、医学等领域有

重要的应用，具有良好的应用前景。 

1  温泉微生物多样性 

温泉微生物多样性包括温泉中所有微生物的

生命形式、生态系统和生态过程以及有关微生物在

遗传、分类和生态系统水平上的知识概念，除物种

多样性外，还包括遗传多样性、生理多样性和生态

多样性。 

1.1  温泉微生物物种多样性 
微生物物种多样性主要指微生物物种构成、数

量的丰富性，而物种的差异主要体现在遗传物质和

生理特征的差异上，所以对物种多样性的研究必须

以遗传和生理多样性的研究为基础。温泉沉积物、

菌席或泉华中微生物总量大约为108−109细胞/g。

Sun P.等[11]构建云南洱源牛街温泉细菌和古菌的

基因文库，通过测序和序列相似性比对以及聚类分

析发现，该温泉原核微生物以细菌为主，包括变形

菌门、硬壁菌门、梭杆菌门等在内的约10个细菌类

群，其中变形菌门中的β-变形菌纲为优势菌群，其

次为拟杆菌门和绿菌门；古菌的生物量和丰度较细

菌少，分属广古菌和泉古菌两个类群，以广古菌为

优势类群。Ruckmani A.等[12]研究印度高止山脉西

部温泉细菌构成，显示优势菌为蓝藻门(60%)，随

后是变形菌门(19.5%)、拟杆菌门(6.67%)、放线菌

门 (4.4%) 、 硬 壁 菌 门 (2.2%) 和 绿 藻 门 (2.2%) 。

Bohorquez L. C.等[13]研究哥伦比亚安迪斯山脉的

El Coquito酸性温泉的微生物群落发现主要菌群是

变形菌门、硬壁菌门、浮霉菌门及与亚铁循环和含

硫矿物质有关的化学营养菌、光养生物等。肖凯  
等[14]对广东金山温泉微生物多样性进行分析，发

现原核类群G的14个优势克隆中7个都属于蛭弧菌

属，原核类群X的4个序列主要属于蓝藻细菌类群，

其 中 JS-X2 与 在 美 国 黄 石 公 园 温 泉 发 现 的

Uncultured Cyanobacterium (L35331)有95%的相似

性，并且与已经全基因组测序的嗜热蓝细菌聚球藻

BP-1 (47118315)有89%的相似性。真核类群Z有3
个类群，分别是Penicillium sp.，Lodderomyces sp.
和Gloeotinia sp.。总之，世界各地温泉的微生物物

种非常丰富，包括细菌、古菌和真菌。其中细菌种

类比较多，主要分布在蓝藻门、变形菌门、拟杆菌

门、硬壁菌门、放线菌门、绿藻门、产水菌门、绿

弯菌门、异常球菌-栖热菌门等，优势菌群多为蓝

藻门、变形菌门和产水菌门。古菌主要是广古菌和

泉古菌。 

1.2  温泉微生物遗传多样性 
温泉微生物遗传多样性是指温泉微生物在基

因水平上所携带的各类遗传信息和遗传物质的总

和。不同种群微生物间的遗传物质和基因表达具有

很大差异。除了组成核酸分子碱基数量的巨大性和

排列顺序的多样性外，DNA复制中出现的碱基对

变化、双链/单链DNA、双链/单链RNA等多种遗传

形式的存在，转导、转化和接合等微生物特有的基

因重组现象，使微生物遗传多样性大大扩展。该水

平上微生物多样性的研究要求高质量地获得生物

大分子，对生物大分子进行基因层面的操作并进行

精细的程序化检测。大部分研究采用16S rRNA基

因或16S-23S rRNA ITS (转录间隔区序列)分析法

比较温泉微生物之间的基因差异性[15-16]。由于16S 

rRNA基因和16S-23S rRNA ITS无法鉴别出所有的

遗传差异，有研究采用某些蛋白编码位点，如rbsK 

(编码核糖激酶)、aroA (编码3-磷酸莽草酸1-羧乙烯

基转移酶)、apcAB (编码别藻蓝蛋白α和β亚单位)等
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分析温泉微生物的遗传多样性[17]。 

1.3  温泉微生物生理多样性 
微生物生理多样性可分为生理结构和生理功

能的多样性。微生物的细胞组分和形态结构有广泛

差异，体现了其生理结构的多样性、微生物细胞的

生化组成成分或其细胞外分泌产物具有类属特异

性。而生理功能多样性则包括代谢类型和功能活性

等的多样性。该水平上微生物多样性的研究依赖于

在特定条件下对微生物的观察、对细胞组分的分析

以及对生化反应的程度、底物、位置等的测定以及

宏转录组学的应用[18]。微生物有着许多独特的代

谢方式，如自养细菌的化能合成作用，厌氧生活，

不释放氧的光合作用，生物固氮作用，对复杂有机

物的生物转化能力，分解氰、酚、多氯联苯等有毒

物质的能力，以及抵抗热、冷、酸、碱、高渗、高

压、高辐射剂量等极端环境的能力。温泉微生物产

生的代谢产物种类多，所产酶的种类也极其丰富，

分子生物学实验广泛使用的 Taq DNA 聚合酶就是

首先从温泉微生物中得到的，此外还能产生限制性

内切酶、脂肪酶、蛋白酶、淀粉酶、木聚糖酶等很

多酶类。 

1.4  温泉微生物生态多样性 
微生物生态多样性可分为生态结构以及生态

功能多样性。前者包括生态环境分布广泛性和种

群、群落结构的多样性，后者主要指微生物与其他

生物和非生物环境间的关系。该层面常需要研究微

生物在特定时空和介质中的形态、结构、代谢和种

群分布等，即微生物在特定环境中的生态多样性，

对原位检测有特别要求。Miller S. R.等[19]在研究美

国黄石国家公园温泉微生物多样性过程中发现蓝

藻细菌与绿弯菌呈很强的负相关，猜测两种细菌共

同竞争某种有限的资源。Kubo K.等[8]研究日本安

昙 野 市 温 泉 橄 榄 绿 菌 席 的 微 生 物 群 落 ，

CARD-FISH 法表明 Sulfurihydrogenibium 是菌席表

层的优势菌(占 50%)，而绿弯菌是菌席深层的优势

菌(占 64%)。体外监测硫化物浓度变化的生理实验

表明在缺氧-黑暗环境里硫酸盐还原细菌产生少量

硫化物，在缺氧-明亮环境里光合作用菌消耗硫化

物，在有氧-黑暗环境下产水菌的无机化能营养成

员 具 有 很 强 的 硫 化 物 氧 化 作 用 。 因 此 猜 测

Sulfurihydrogenibium 能够强效清除温泉水的氧气，

从而为深层的绿弯菌与热脱硫杆菌创造了适宜的

缺氧环境。 

2  温泉微生物多样性的影响因素 

温泉微生物多样性的影响因素包括温泉所处

的地理位置，温泉的温度和酸碱度，硫、硼、铁、

砷等水化学成分及氧气、光照等生态因子等。这些

因素独立或协同影响温泉微生物的多样性。 

2.1  地理位置 
已有的研究表明地理位置不同的各个温泉其

细菌和古菌的群落组成不同，虽然也有部分克隆与

地理位置遥远的温泉的某些克隆在基因序列上相

似度很高，但总体群落结构各异。Stout L. M.等[20]

采用16S rRNA基因文库研究萨尔弗斯普林斯温泉

时发现，其微生物构成与同样含硫的黄石温泉明显

不同，但是与附近小安的列斯群岛的微生物构成很

相似。Huang Q.等[21]对西藏高原(海拔>4 600 m)中
部和中东部10处温泉(26−81 °C，pH中性)微生物多

样性的分析发现82种细菌和41种古菌。奇古菌是西

藏温泉的优势古菌，这与其它地区的温泉是不   
同的。 

2.2  温度和酸碱度 
温泉的温度、pH等会对群落中微生物的物种

组成有很大影响。Miller S. R.等[19]采用高通量测序

法比较了美国黄石国家公园两处碱性温泉不同温

度梯度样品的微生物多样性，发现细菌群落相似性

随着温度差异的增大呈指数下降，但与样品的物理

距离仅弱相关；菌群多样性随着温度的升高而降

低，但与其他环境变量没有相关性。Valverde A.

等 [22] 采 用 非 米 多 维 量 表 法 分 析 16S rRNA 基 因

T-RFLP比较了赞比亚、中国、新西兰和肯尼亚温

泉 的 放 线 菌 ， 温 度 介 于 44.5−86.5 °C， pH介 于
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5.0−10.0，显示放线菌的群落组成受pH和温度影

响，温度是群落构成最重要的独立影响因子。

Pagaling E.等[23]研究中国云南腾冲地区两处温泉

微生物的多样性，系统进化分析显示，Langpu (LP)
温泉(60−65 °C，pH 8.5)的细菌种类比较多，主要

分布在蓝藻门、绿弯菌门、绿菌门、硝孢菌门、异

常球菌-栖热菌门、变形菌门(α、β、δ亚群)、硬壁

菌门、拟杆菌门和放线菌门，古菌主要是产甲烷广

古菌和泉古菌；而Tengchong (TC)温泉(72 °C，   

pH 6.5)优势细菌是产水菌门，古菌除了有泉古菌

和产甲烷广古菌外，还有初古菌。Song Z. Q.等[24]

采 用 高 通 量 测 序 检 测 中 国 云 南 、 西 藏 pH 介 于

3.2−8.6、温度介于47−96 °C的16处温度、酸碱度以

及主要地质化学参数等方面具有明显差异的温泉

微生物多样性，发现产水菌门、变形菌门、硬壁菌

门、恐球菌-栖热菌门和拟杆菌门是酸性温泉细菌

的主要类群，非酸性温泉的细菌类群比酸性温泉更

为多样。除硫球菌目和泉古菌门构成了非酸性温泉

系统的古菌主要类群，而酸性温泉的古菌群落相对

简单，主要是除硫球菌目和热原体纲。 

2.3  水化学成分 
水化学成分是温泉生态系统中重要的生态因

子，直接影响温泉的群落结构和物种组成。水化学

成分包括硫、硼、铁、砷等离子和化合物。美国得

克萨斯州萨尔弗斯普林斯的温泉高温、低 pH、富

含硫酸盐和硼，Stout L. M.等[20]选择了 6 处代表不

同地理化学特征的温泉，采用 16S rRNA 基因文库

研究微生物多样性。离子浓度低的池水其微生物多

样性也比较低，绝大多数池水的优势菌群是产水菌

目。古菌只有酸菌属，并且含不同离子的水池古菌

不变。硼和硫酸盐浓度高的池水只探测到了古菌序

列，没有检测到细菌。Mathur J.等[25]研究美国黄石

国家公园酸性温泉非生物因素对微生物多样性的

影响发现，细菌群落结构与温泉的矿物化学成分具

有强相关性，其次与温度梯度明显相关。例如含硫

丰富的沉积物里含有多样性很高的氢杆菌属，而含

铁丰富的沉积物的优势细菌是革兰氏阳性专性铁

氧化细菌。Purcell D.等[26]研究泰国北部温泉的细

菌和古菌多样性，发现温度、硫化物协同影响温泉

微生物多样性，温度和硫化物浓度越高，微生物多

样性越低。 

2.4  氧气、光照等生态因子 
一些生态因子如氧气、光照条件等也影响温泉

微生物多样性。Handley K. M.等[27]研究希腊圣托

里尼富含砷、铁的浅海温泉沉积物微生物结构，发

现沉积物内部次氧-缺氧过渡区含有大量铁、硫酸盐

还原 δ-变形菌，而沉积物的表面有氧区的优势细菌

是铁氧化 ζ-变形菌。Roeselers G.等[28]考察了格陵兰

东海岸 3 处温泉的微生态系统，发现与其他地区的

温泉相比较，非需氧的光能利用菌的多样性很低，

这可能与北极地区光照制度造成的光化学条件有

关，北极地区光照时间短，因此光养菌多样性低。 

3  温泉微生物产生的热稳定酶 

在温泉微生物中，嗜热微生物最受关注，已经

从这些嗜热菌中筛选出很多具有热稳定性的酶，包

括 DNA 聚合酶、限制性内切酶、外切核酸酶、转

座酶、淀粉酶、蛋白酶、葡萄糖苷酶、木聚糖酶、

果胶裂解酶、海藻糖合成酶、胆盐水解酶、普鲁士

兰酶、环糊精葡萄糖基转移酶、甘油激酶、凝胶糖

分解酶、壳多糖酶、甘露聚糖酶、延胡索酸酶、丝

氨酸乙酰基转移酶、磷酸二酯酶、天冬氨酸转氨酶、

大肠杆菌烯醇酶、过氧化物岐化酶等等。这些酶在

75−100 °C 之间具有良好的热稳定性。酶解过程在

高温下进行，能增加难溶物质如淀粉类、纤维素类、

多芳香类和脂类等的溶解性和可利用性，降低有机

化合物的黏度而利于物质的扩散和混合。温泉嗜热

微生物及其产生的嗜热酶在分子生物学、食品、化

工、制药和环保等方面有着广阔的应用前景。 

3.1  分子生物学用酶 
分子生物学技术常用的酶有Taq DNA聚合酶、

限制性内切酶等。Taq DNA聚合酶是应用最成功的

热稳定酶，它从根本上改变了分子生物学方法。其
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主要活性是催化DNA的合成(在具备模板、引物、

dNTPs等的情况下)及其相辅的活性。众所周知Taq 
DNA聚合酶最早从美国黄石国家公园蘑菇泉中得

到的栖热水生菌Thermus aquaticus中分离，最近

Moser M. J.等[29]从温泉得到的病毒宏基因组中分

离到了耐热的Taq DNA聚合酶。 

3.2  工业用酶 
目前工业上常用的热稳定酶有 α-淀粉酶、纤

维素酶等。自 1973 年第一个高温 α-淀粉酶问世以

来，已在制糖工业、啤酒和酒精发酵工业、纺织业

和食品工业等领域产生了极大的经济效益。目前工

业生产中使用的高温淀粉酶主要是由中温型细菌

地衣芽孢杆菌及其突变株产生的，它们的耐热性能

较好，其最适反应温度为 90−95 °C。极端耐热淀

粉酶主要是从焦球菌属 Pyrococcus woesei、火球菌

属 Pyrococcus furiosus、热球菌属 Thermococcus 

profundus 等古细菌中分离。它们的最适作用温度分

别为 100、100 和 80 °C。Kikani B. A.等[30]从印度古

吉拉特邦 Tulsi Shyam 温泉分离的 Bacillus amylo-

liquifaciens TSWK1-1 中分离到一种不依赖于钙离

子的热稳定 α-淀粉酶。Asoodeh A.等 [31]从伊朗

Ferdows 温泉新发现的嗜热菌 Bacillus sp. Fer-

dowsicous 中分离出一种耐热、嗜酸的 α-淀粉酶。 

3.3  药物用酶 
临床上用尿酸氧化酶来治疗痛风症和高尿酸

血症。尿酸氧化酶促进尿酸的分解形成尿囊素和二

氧化碳，化学反应式为：尿酸+O2+H2O→5′-羟基异

尿酸+H2O2→尿囊素+CO2。多种微生物基因组中含

有编码尿酸氧化酶的基因。目前用于临床的尿酸氧

化酶来源于Asperigellas flavus。尽管疗效显著，但

是由于热稳定性差、半衰期短和强抗原性引起的副

作用而限制了使用。多种微生物表达尿酸氧化酶，

包 括 Sacharopolyspora sp. 、 Candida utilis 、

Lysobacter sp. 、 Bacillus fastidiosus 、 Klebsiella 
pneumoniae等[32-34]。温泉微生物群体分析表明以上

多种微生物在温泉环境内生长。温泉微生物编码的

尿酸氧化酶具有更大的潜在药用价值。 

4  结语 

对温泉微生物多样性的研究不仅是探索生命

的重要手段，同时也为许多超常物质的研究开发提

供了丰富的资源。生物技术在温泉微生物研究中的

应用使许多热稳定酶合成相关基因的筛选和克隆

成为现实。而高通量测序技术和宏基因组、宏转录

组等新方法的发展，不仅促进了对温泉中不可培养

微生物的研究，而且对探求微生物与温泉环境之间

的关系，发掘和研究新的具有特定功能的基因具有

深远意义。温泉微生物作为巨大的基因资源库，其

丰富的基因内涵已经表现出巨大潜力，对它的认

识、研究和开发，无疑将给人类带来巨大的经济效

益和社会效益。 
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