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西藏羊八井废弃地热热井的细菌多样性
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摘要：【目的】旨在研究羊八井热田两废弃地热热井沉积物及热水中的细菌多样性。【方法】采用非培养分子

分析技术分别构建了热井 M沉积物 M样、水样 M以及热井 N沉积物 N样总 O2M的 $’1 +P2M基因文库，并对
每个文库中随机挑选的克隆子进行扩增 +O2M 限制性酶切片段分析（-A9=@Q@)R +@*;>;A-= O2M +)>8+@B8@;<
-<-=.>@>，MPOPM），分别选取文库中不同分类单元的阳性克隆子进行测序，将所得到的数据与国际基因数据
库 S)<N-<T 的序列进行相似性比较并构建系统发育树。【结果】热井 M和热井 N的细菌类群大多为典型的
栖热细菌，均以变形菌（.’(#/()$"#/’&$）为优势类群（在热井 M沉积物 M中为 !$L/FU、在水样 M中为 JFL//U，
以及在热井 N 的沉积物 N 中为 !#L4%U，下同），以恐球菌 & 栖热菌（0/&-("(""12G34/’512）为亚优势类群
（$/L%$U、#/L//U、#$LJ/U）；此外两热井沉积物中均发现热泉中比较少见的且为亚优势类群的酸杆菌
（!"&6()$"#/’&$）（在热井 M沉积物 M中为 $’L/%U、在热井 N的沉积物 N中为 $"L$4U），热井 M沉积物中第三
个亚优势类群为壁厚菌门（7&’5&"1#/2）的真杆菌（81)$"#/’&15 >9?）（$!L#FU）；水样 M中则没有检测到酸杆菌，
而以产水菌门（!91&:&"$/）的产氢杆菌属（;<6’(+/-()$"#/’）为另一亚优势类群（$’L//U）。此外两热井中均检
测到绿弯菌（ =4*(’(:*/>&）、蓝藻（ =<$-()$"#/’&$）以及噬纤维菌G屈挠杆菌G拟杆菌群（ =<#(?4$+$G7*/>&)$"#/’G
@$"#/’(&6/2，3(N I+;,9）等类群的细菌。【结论】通过与文献比较分析，发现羊八井热田中细菌类群大多为典型
的栖热细菌，如恐球菌 &栖热菌、产水菌、绿弯菌、蓝藻以及 B-<R@R-8) R@V@>@;< WX类群的微生物等；但是尚有
一些不常见的细菌类群如弧菌（ A&)’&( >9?）、@$"#/’&(B(’$> >9?、未培养的酸杆菌和 ;(*(?4$+$（,<B,=8,+)R
;(*(?4$+$ 5!"&6()$"#/’&15）和未确定的疣微菌（Y<@R)<8@Q@)R A/’’1"(5&"’()&15）等，羊八井热田地热的开发变迁和
地下冷热水交融可能与细菌类群的复杂性有关。
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地热热泉或地热出口常见的主要的嗜热细菌有

产水菌目（!91&:&"$*/2）、热袍菌目（ 34/’5(#(+$*/2）、栖
热 菌 目 （ 34/’5$*/2 ）、 热 脱 硫 杆 菌 目
（34/’5(6/21*:()$"#/’&$*/2）、绿弯菌目（ =4*(’(:*/>$*/2）、
绿菌目（=4*(’()&$*/2）、蓝藻纲（=<$-()$"#/’&$）、变形
菌门（ .’(#/()$"#/’&$）以及革兰氏阳性菌（S+-AG
9;>@8@V) *-B8)+@-）等细菌类群［$］。热泉的温度、9Z值

和化学组成对微生物类群在热泉中的分布存在着不

同程度的影响，并且这些因素的影响是相互关联的，

如 9Z值及化学组成两因素是密切相关的，深刻影
响着微生物类群的分布，温度则直接影响着热泉微

生物的多样性［#］。早在 #/世纪 F/年代就有国内学
者研究热泉微生物的多样性，他们发现在同一个热

泉中 F’[ \ "#[的范围的区域生活着大量的细丝



状和棒状的非光合作用细菌，在 !"# $ %&#范围的
区域发现了典型的蓝藻 ’绿弯菌门类群的微生物，
而在低于 !(#的区域细菌的多样性迅速丰富了起
来，发现其主要的类群是细丝状的蓝绿藻［)］。

我们尝试运用不依赖培养（*+,-+./01230/4/30/3-）
的分子分析技术，构建 5!6 .789基因文库，对西藏
羊八井两眼废弃弱酸性热井的沉积物和水样进行了

细菌多样性的研究。

! 材料和方法

!"! 材料
! #! #! 样品的采集和处理：无菌操作采取沉积物样
品和水样，编号后即时放入盛有低温冷冻冰袋的保

温箱中，回来马上放入 ’ :(#冰箱保存待用。
! #! #$ 实验试剂和仪器：.!"# 酶（;<=<7< 公司），
08;>（;<=<7<公司），4?@5"1; A/*-B.（;<=<7<公司），
均贮存于 ’ &(#冰箱；凝胶电泳琼脂糖（西班牙
C2BD/E-）、!@89F$%&0 " ?<.G/.（H( 次）（;2<3I/3 公
司）、@&((( @89 ?<.G/.（;2<3I/3 公司）、胶回收试剂
盒（JK/I< 公司）、$"’ "内切酶（;<=<7< 公司）、
()*5&)!#内切酶（L/.K/3-<E公司）。克隆使用的工
程菌：大肠杆菌（ +),*’-%,*%" ,./%）@MH<（实验室保
藏）。电泳仪（北京六一仪器厂）、凝胶成像分析系统

（EN3I/3/公司）、温度梯度 >O7仪（德国 C2BK/-.<）等。
!"$ 样品总 %&’的提取及纯化
样品总 @89的提取方法采用的是中山大学生

命科学学院周世宁教授课题组［:］的方法。分别称取

&P( I沉积物用于提取总 @89，提取后的总 @89用
(P%Q琼脂糖凝胶进行电泳并用胶回收试剂盒割胶
回收，置于 ’ &(#保存备用。取 9水样 & R在 &&(((
.FK23高速离心后收集沉淀物，也用上述方法进行总
@89的提取。
!"( !)* +,&’基因的扩增及克隆文库的构建

5!6 .789基因序列的 >O7扩增采用的引物为
SH5HL （ HT1U;UVO9UO?UOOUOUOUU;991)T） 和
S5:(!7［H］（HT1U9OUUUOUU;U;U;7O91)T），>O7反应
体系采用 H($R体系，加入 5$R @?6J作为 @89模
板变性辅助剂，加入模板 (PH$R，)( 个循环。反应
条件为：W:#变性 H( E；H:# H( E；%&#延伸 W( E。
扩增产物用 5Q琼脂糖凝胶进行电泳，并割胶

回收。使用 4?@5"1; A/*-B. 进行连接反应，并转化
到 XY *B,2 @MH<中，涂布得到长有克隆的氨苄平板，
置 :#冰箱保存。

!"- !)* +,&’ 基因阳性克隆的检出、扩增 +%&’
限制性酶切片段分析（’,%,’）及测序
随机挑取克隆子用 ?5)引物进行菌落 >O7扩

增反应，并通过琼脂糖凝胶电泳检测出阳性克隆子。

>O7采用 &H$R体系，加入模板 5P($R，)(个循环。
反应条件为：W:# H( E；H:#，H( E；%&# W( E。
从沉积物 9样、9水样以及沉积物 C样的克隆

文库中分别挑取 5)H、5)% 和 55! 个阳性克隆子，用
$"’ "内切酶和 ()*5&)!#内切酶分别做扩增 .@89
限制性酶切片段分析（ <K4,2Z2/0 .2[BEBK<, @89
./E-.2*-2B3 <3<,NE2E，97@79），得到的电泳图谱用 U/,1
4.B 93<,N\/. 软件进行分析分类，每种不同酶切电泳
谱型作为一个分类操作单元（J4/.<-2B3<, ;<]B3BK2*
S32-E，J;SE），选取相应的克隆子送广州拓谱基因技
术有限公司测序。

!". !)* +,&’基因文库的分析
构建羊八井两热井的 5!6 .789基因文库目的

是为了反映两热井中的细菌的种类与数量，因此采

用覆盖率（OBA/.<I/，O）来反映文库的库容，并用
6^<33B31_2/3/. 230/]（MT）反映细菌的多样性［! ’ %］。
OBA/.<I/ O计算公式为：O ‘ 5 ’ 35 F8，8代表分析的

有效 5!6 .789基因克隆数，35 则代表在 5!6 .789
基因文库中仅出现过一次的 JS;的数量。
!") 序列筛选检验和比对分析以及构建系统发育
树

在 8OCa 网站上（^--4：FFDDDY 3*[2 Y 3,KY 32^ Y IBAF
b/*6*.//3Fb/*6*.//3Y ^-K,）运用 b/*6*.//3 在线检验
工具去除载体序列，并运用 OMXO=’ OMa?X79程序
在 7@>（72[BEBK<, @<-<[<E/ >.Bc/*-）在线数据库中
（^--4：FF.04"P *K/Y KE+Y /0+F*I2EF*^2K/.< Y *I2）对序列
进行嵌合体检验。运用 CR96;程序将获得的序列
在 U/3C<3G 数据库中进行相似性搜索。选取相似性
较高的为参照序列，用 O,+E-<, ’ d5P"程序进行比对；

采用 =2K+.<’ & 参数模型计算进化距离，通过邻接
法和最大简约法，运用 ?XU9 :P( 软件构建系统发
育树。经重复取样 5((( 次，进行 [BB-E-.<4 值分析，
最后得到可信度最高的一棵。

!"/ 核酸序列注册登录号
共 5H) 个 5!6 .789 基因序列已经提交到

U/3C<3G数据库，登录号分别为 N<3I19 系列的
XS"5H(!% $ XS"5H5&&，N<3I1_ 系列的 XS"5H5&) $
XS"5H5%&以及 N<3I1C系列的 XS"5H5%) $ XS"5H5%W、
XS"5H5"& $ XS"5H5W(及 XS"5H5W& $ XS"5H&&&。

"5& C23 O^/3 /- <, Y F0,1" 2%,-.3%./.4%," 5%&%,"（&((W）:W（&）



! 结果和分析

!"# #$% &’()基因克隆文库的分析
用覆盖率（!）来评估所构建的文库的细菌多样

性。热井 "和 #样品中细菌 $%& ’()"基因克隆文
库的覆盖率分析结果如表 $。分析结果表明所构建

的 *个 $%& ’()"基因克隆文库均包含了 +$,以上
的细菌多样性，其中热井 #沉积物文库的覆盖率最
高，达到 +-./,；热井 "沉积物文库的覆盖率最低，
为 +$.*,。01值以热井水样 $%& ’()"基因克隆文
库的为最高，达 *.$2，热井 #沉积物 #样 $%& ’()"
基因克隆文库的 01值最低，为 3.45。

表 # 羊八井两热井细菌 #$% &’()基因文库分析结果
6789: $ ";79<=>= ?@ 87AB:’>79 $%& ’()" C:;: 9>8’7’< A?;=B’DAB:E @’?F BG? BH:’F79 I:;B= =7FJ9:= >; K7;C87L>;C

&7FJ9:= &DF ?@ A9?;:= 7;79<M:E 8< "(N(" (7B: ?@ J?=>B>I: A9?;:=O, ) 7P6Q= !O, 01

&:E>F:;B " $*- +*.2 $$3 **（3$） +$.* 3.+5
R7B:’ =7FJ9: " $*4 +5.+ $3* *4（32） +*.4 *.$2
&:E>F:;B # $$% +3.+ 5% 3+（$/） +-./ 3.45

7P6Q=：6H: ;DF8:’ >; 8’7AS:B >; P6Q= 9>=B =H?G= BH: =DF ?@ PQ6= GH>AH 7JJ:7’:E LD=B ?;: B>F: >; 7;79<=>= 8< "(N("T

表 ! 热井 )沉积物 )样、水样 )及热井 *沉积物 *样被测序克隆子的细菌类群统计
6789: 3 #7AB:’>7 A?FFD;>B>:= ?@ 7;79<M:E A9?;:= @’?F =:E>F:;B =7FJ9: "、G7B:’ =7FJ9: " @’?F BH:’F79 I:;B " 7;E ?@ =:E>F:;B =7FJ9: # @’?F BH:’F79 I:;B #

"@@>9>7B>?;
&:E>F:;B " @’?F BH:’F79 I:;B " R7B:’ &7FJ9: @’?F BH:’F79 I:;B " &:E>F:;B # @’?F BH:’F79 I:;B #

&DF P@ !9?;:= "8D;E7;A:O, &DF P@ !9?;:= "8D;E7;A:O, &DF P@ !9?;:= "8D;E7;A:O,

!U!"#$%#&’($%")*+ V V 3 /.22 $ 3.$*

"U !"#$%#&’($%")*+ $ $.45 - $2.22 % $3.4+
#U !"#$%#&’($%")*+ + $/.35 $2 32.22 $ 3.$*
$U !"#$%#&’($%")*+ $/ 3-.22 3 /.22 $3 3-.-*
!7;E>E7B: E>I>=>?; PW$2 3 *.-4 V V V V
A7;E>E7B: E>I>=>?; PW$$ V V $ 3.22 V V
,%)-#(#((*.U/0%"+*. % $2.4$ $2 32.22 $2 3$.*2
1()2#&’($%")’ 5 $%.24 V V 5 $5.$-
X’7FUJ?=>B>I: 87AB:’>DF $ $.45 V V V V
13*)4)(’% $ $.45 + $%.22 V V
506#"#46%7) / 4.$/ * %.22 3 /.3*
8)"+)(*$%. + $/.3+ * %.22 V V
1($)-#&’($%")’ V V $ 3.22 V V
9%""*(#+)("#&)’ V V $ 3.22 V V
:’($%"#)2%$%. V V V V 3 /.3*
5;’-#&’($%")’ V V $ 3.22 * %.*5
!Y# C’?DJ 3 *.-4 * %.22 $ 3.$*

!"! 样品中细菌的类群分析
通过在 )!#Z 上进行 $%& ’()" 基因序列的比

对，得到克隆子最相似的 $%& ’()"基因序列及其所
在的属。结果表明，热井 "供检测的克隆子多样性
要比热井 #供检测的克隆子的多样性丰富。热井 "
共检测出与细菌域 $%个类群相似的 $2%个克隆子。
从热井 #的沉积物 #样中检测出与 $2个细菌类群
相似的共 /4个克隆子，多样性要稍微少一些。
从细菌的类群多样性的分类统计结果中可以看

到（表 3），热井 "和热井 #中细菌类群的多样性及
优势类群细菌以及其丰度既有相似的地方又有明显

的差别。相同的是热井 "和热井 #中均以变形菌

为优势类群，而均以恐球菌 V 栖热菌（,%)-#(#((*.U
/0%"+*.）和酸杆菌（1()2#&’($%")’）为亚优势类群。不
同的是热井 #中只检测出一种热井 "中未检测出
的类群拟杆菌（:’($%"#)2%$%.），而热井 "中则检测出
七种热井 # 中未检测出的类群，分别为：A7;E>E7B:
E>I>=>?; PW$2类群、A7;E>E7B: E>I>=>?; PW$$类群、非培
养革兰氏阳性菌（X’7FUJ?=>B>I: 87AB:’>DF）、产水菌
（ 13*)4)(’%）、真 杆 菌（ <*&’($%")*+ =JT）、放 线 菌
（1($)-#&’($%")’）、疣微菌（9%""*(#+)("#&)’）。就热井 "
本身，沉积物 "样中和水样 "中的细菌的多样性及
优势类群及其丰度也是不尽相同的，同样是以变形

菌门（!"#$%#&’($%")*+）作为被检测出的优势菌群，但
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是在沉积物 ! 样中!"变形菌（!" !"#$%#&’($%")*+）又
是其中的优势菌群，""变形菌（"" !"#$%#&’($%")*+）次
之；在水样 !中则""变形菌为其中的优势菌群，#"变
形菌（#" !"#$%#&’($%")*+）次之。沉积物 ! 样中被检
测出的类群中亚优势类群分别为栖热菌（,-%"+*.）、
酸杆菌（/()0#&’($%")’）和真杆菌（1*&’($%")*+ #$%），绿
弯菌（2-3#"#43%5)）的也有不少；水样 !中被检测出的
菌群中亚优势类群分别为栖热菌属和产水菌门的产

氢杆菌属（ 670"#8%9#&’($%"）；绿弯菌、壁厚菌门
（:)"+)(*$%.）的真杆菌属（1*&’($%")*+ #$%）和 &’(类
群（27$#;-’8’":3%5)&’($%""<’($%"#)0%.，&’( )*+,$）也有
不少。沉积物 !样中检测出最相似类群的 - 个类
群是水样 !中未检测到的，分别为 ./0121/34 1252#2+0
6789类群、酸杆菌和非培养革兰氏阳性菌；而$"变
形菌、./0121/34 1252#2+0 6788、放线菌、疣微菌和蓝藻
等类群却只在水样 !中检测到，而在沉积物 !样中
未检测到。

!"# 沉积物 $样、和水样 $以及沉积物 %样 &’(
)*+$基因系统发育树构建
采用 :;<!=>9 软件构建系统发育树。- 个样

品的 8?@ *AB! 基因克隆文库均统一以古菌 8?@
*AB!基因序列作为外群，C个古菌序列的登录号分
别 为 D8?-EF、!(9CCF8C、!’8C?-=C、!’=8G?-G、
!’FFC?=-、!(98GC--和 !(99C-9C。热井 !沉积物 !
样、水样 !以及热井 (沉积物 (样的系统发育分析
分别如上图 8、图 F 和图 -。其中热井 ! 沉积物 !
样、水样 !以及热井 (沉积物 (样系统发育分析所
用的序列数目分别为 GF、GH和 E-条。
从热井 ! 沉积物 ! 样和水样 ! 细菌的 8?@

*AB!基因系统发育分析的 B42)IJ+*"K+2020) 树可以
看出，由于出自同一热泉，细菌的主要类群比较接

近。表现出的序列归属与序列比对分析统计分类的

结果具有较好的一致性。水样 !的克隆 L/0)"M89?
实际上归属 ./0121/34 1252#2+0 6788 类群，但其与
N0.,O3,*41 ./0121/34 1252#2+0 6788 J/.34*2,P .O+04
:Q7"C=（RS?C?-EF）的相似度仅有 EET。
热井 (沉积物 (细菌的 8?@ *AB!基因系统发

育分析的 B42)IJ+*"K+2020) 树比较奇特，本应归属于

""变形菌（"" !"#$%#&’($%")*+）类群的克隆子 L/0)"(-E
和本应归属于绿弯菌（2-3#"#43%5)5)）类群的克隆子
L/0)"(=C却在 B42)IJ+*"K+2020) 树上归属于恐球菌 U
栖热菌（=%)9#(#((*.",-%"+*.）类群，L/0)"(8E 本应归

属于""变形菌（"" !"#$%#&’($%")*+）却在 B42)IJ+*"
K+2020) 树上归属于 ./0121/34 1252#2+0 6R8。虽说
L/0)"(=C与 N0.,O3,*41 2-3#"#43%5) J/.34*2,P .O+04 -8F
（!D=EHFGG）的相似度仅有 E?T，但是 L/0)"(-E 与
N0.,O3,*41 8’++’ ;"#$%#&’($%")*+ .O+04 9:FU ;-
（RSH8-GFE）相 似 度 高 达 G?T，L/0)"(8E 亦 与
N0.,O3,*41 0%3$’ ;"#$%#&’($%")*+ .O+04 @:F’88
（!’==HC--）相似度高达 GCT，因此相似度的巨大差
异造成克隆子归属错位显然是矛盾的，造成的归属

错位也许与进化距离算法，跨类群的丰富程度等许

多因素有关。

# 讨论

#"& 羊八井两废弃热井中的细菌类群多样性
从覆盖率分析上看，&值均超过 E8T，可以认为

基本反映所属环境中细菌的多样性情况，VW值反映
的是环境中物种数量和丰度的一个多样性指数，VW
值越高则环境中微生物的多样性也就越丰富。综合

&值和 VW值来看，显然热井 !中的细菌类群多样性
要比热井 (中的丰富一些。
#"! 羊八井两废弃热井中的细菌类群的分布及特
征

研究表明羊八井废弃热井中的细菌类群大多数

是典型的栖热细菌：绿弯菌（ 2-3#"#43%5)）、蓝藻
（27’9#&’($%")’）、产水菌（/>*)4)(’%）、恐球菌 U栖热菌
（=%)9#(#((*.",-%"+*.）以及 ./0121/34 1252#2+0 67系列
等。

蓝藻（ 27’9#&’($%")’）常 常 伴 随 着 绿 弯 菌
（2-3#"#43%5)）在热泉中存在，丝状厌氧的绿弯菌常常
与蓝藻形成各种各样颜色的条带［E］。本研究中在两

热泉中均发现有蓝藻和绿弯菌，且绿弯菌在热井 !
中比在热井 (中要丰富一些，而蓝藻在热井 (中要
比在热井 ! 中丰富一些。温度是热泉中蓝藻门类
群微生物结构的主要决定因子，蓝藻门类群微生物

模态的多样性随着温度的升高而下降，在热泉中水

化学（$V、碱度及氨浓度）因素表现得很不重要［G］。
本研究中热井 !只在水样 !中检测出 ?79%(-#(#((*.
3)@)0*.（相似度 GCT）的蓝藻门的克隆子 L/0)"M8--，
沉积物中没有检测到；而在热井 (中则检测出 F个
颤藻目 A%;$#3798&7’ #$% 的克隆子 L/0)"(?? 和 L/0)"
(C8（相似度分别为 G=T和 GET）和一个 N0.,O3,*41
(7’9#&’($%")*+ 克隆子 L/0)"(HG（相似度 EFT），显然

9FF (20 &I40 43 /O % X/($’ B)("#&)#3#8)(’ ?)9)(’（F99G）=G（F）



图 ! 热井 "沉积物 "样品的 !#$ %&’"基因系统发育分析
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图 ! 热井 "水样 "的 #$% &’("基因系统发育分析
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图 ! 热井 "沉积物 "样品的 #$% &’()基因系统发育分析
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是由于热井 ! 的温度要低一些，因而 "#$%&’$()*+,$
多样性要好一些，但却没有检测到高温下的

!"#$%&’%’%%() *+,+-() 和 !"#$%&’%’%%() -./［0］，蓝藻在两
热井中的分布特征恰好应证了热井 1温度比热井 !
温度高这一事实。

超嗜热微生物是指那些不能在 234以下生长
的微生物，最极端的超嗜热微生物甚至不能在 034
以下生长［53 6 55］。产水菌（./(+0+%1$）是超嗜热微生物
中唯独不属于古菌域的两个类群之一，另一个不属

于古菌域的类群是热袍菌门（2&$34’5’61$）的某些微
生物［57］。8$9$:$;$ <$)-=%&+,和 >=9=, ?$%$’=在弱碱
性热泉中发现产水菌（ ./(+0+%1$）、热脱硫杆菌
（2&$34’-$)(*0’71%5$3+1）和栖热菌（ 2&$34()）类群是
224以上区域的主要微生物类群［5@］。本研究中，检
测到的产水菌门类群主要是 8"-3’6$#’71%5$3 属的细
菌，在高温的热井 1水样中占有一定的优势，而在
较低温度的热井 !中则没有检测到。
非培养酸杆菌门（ .%+-’71%5$3+1）类群的细菌在

热泉中并不多见，酸杆菌（.%+-’71%5$3+1）是最新发现
的一种能进行光合作用的细菌域的门，该类群来自

广泛的不同的栖息地，包括热泉、土壤、酸性矿物排

出物和海洋等，多数的生长环境的 .A B 2C3［5D 6 52］。
美国黄石国家公园的 E’-,F,$% G&&H热泉中就发现有
酸杆菌，在地热活动发生而升温至 234的树林里的
酸性土壤中也发现占有显著优势的酸杆菌［5I 6 50］；泰

国的 .A2CJ、JJ4的富含硫化物的 !&+ KLH=*%: 热泉
中及我国西藏自治区 M$::#$, <-& 热田都存在酸杆
菌［73 6 75］。本研究中，热井 1和 !的沉积物中均检测
出不少酸杆菌门的克隆子，都为仅次于变形菌门的

亚优势类群。

变形菌（93’5$’71%5$3+1）在热泉中还是比较常见
的，主要涉及!、"、#、$和%几个纲。变形菌类群及
其多样性也因热泉沉积物或水的化学成分、.A以及
温度的不同而有显著差别。美国黄石国家公园

E’-,F,$% G&&H热泉和中国云南腾冲热海眼镜泉均检
测出丰富的"、$和!、"纲的变形菌

［5D，77］。本研究

中，无论是热井 1还是热井 !，无论是热井 1中的沉
积物还是水样，均检测出超过总数三分之一强的变

形菌门类群的克隆子。值得注意的是，热井 1和 !
沉积物中均检测出以 :1%5$3+’,’31; -./为优势的!N
93’5$’71%5$3+1，而在热泉沉积物中关于 :1%5$3+’,’31;
)< /类群的细菌的报导还比较少，国内仅有一例报

导［7@］。

!"! 关于羊八井热田及采样点的环境状况与细菌
群落多样性

本研究中的西藏羊八井废弃热井，地处羊八井

地热电站附近，南北均有不少地热开发时钻探的井，

北面山沟曾有硫磺矿开采。采样点 1 与采样点 !
分别为羊八井地热电站的 @3D号井和 @3@号井，@3D
号井在 @3@号井东面，两采样点相距约 233 O，海拔
相近，均 D@23 O左右［7D］。采样点 @3D（热井 1）处水
温 PJ4，.A约 2C3，由于海拔高气压低而热水沸腾，
水池沉积物表面有薄薄一层泥黄色沉淀（似硫华），

沉积物主要以土黄色泥沙为主，沸泉池内没有微生

物席形成，池出口处及外流的小沟渠里有绿色的微

生物席形成；采样点 @3@（热井 !）处水温 2I4，.A约
2C3，沉积物泥沙中有少部分黑色的泥状物，热井池
里有灰色的絮状物形成。两热泉的水均呈弱酸性。

羊八井地热田深、浅层热水都是 A"E@N N"HN8$类型，

具有相同的 !Q"H比值，说明深层热水上升通道中与
冷水相混而形成了浅层热水，浅层热储内普遍存在

着水岩交换反应，对热水的化学组成有一定影响。

羊八井地热开发始于上世纪 P3年代，73世纪 03年
代末的热水 .A值仍为碱性（.A值 PC5 R PC7）［7D］，如
今我们实地测得的 @3D、@3@ 号井附近的热泉的 .A
值均呈弱酸性（.A值 JCJ R 2C3），说明深层热水流经
浅层时被浅层冷水大量的中和及稀释，乃至变成弱

酸性。热泉水上升过程中与冷水形成的交换是一个

很复杂的过程。本研究中的两处热泉均地处羊八井

热田北端中尼公路北侧，整个热田地势北高南低，北

面是念青唐古拉山脉的雪山，雪山对热田地下水的

补给起到很重要的作用，羊八井地热电站 73年来的
开发，使得热田某些钻探井出口的热水温度下降，

.A值下降［7D］。冷热地下水的交融及土壤岩石的相
互作用以及温度的下降，为热泉细菌类群的多样性

提供了复杂的条件。

羊八井热井中细菌域的微生物类群非常丰富，

涉及的门类比较宽广。研究中的热井 1 和热井 !
沉积物中的细菌类群比较相似。羊八井地热的开采

以及地下冷热水交融等各种因素使得热井细菌生长

环境在变化，形成了细菌类群分布与国外报导的其

它热泉相比，有所差异的情况。其原因需要进一步

探究。
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《微生物学报》答作者问——— 关于署名

问：我想问一下作者及单位署名顺序的修改问题。投稿后经过专家审查通过后即将发表，如果想在作者和单位方面增、减新

的内容，并且修改作者及单位署名顺序是否可以？是否需要提供什么证明或者相关的材料？

答：可以变更，但需要作者再提供以下材料。

（’）如变单位署名顺序，需要原研究内容所属单位（通常是第一署名单位）的证明信，证明内容：原署名顺序#现署名顺序#
盖章。

（/）如变更作者署名顺序，需要通讯作者和第一作者同意的签字证明。证明内容：原作者姓名及顺序#修改之后的作者姓名
及顺序。

（]）将此证明信返回编辑部（邮寄或扫描后 YFL(": 发来），新的变更即可生效。
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