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摘 要： 探究微生物群落在岩浆热源型高温热泉的分布特征及其对环境变化响应，选取云南腾冲 3 处热泉及其流径上的 14 个

样品，对样点进行物化指标测定和 16S rRNA 基因扩增子测序，并分析微生物群落与环境因子之间的相关性 .3 处热泉在属水

平上具有不同的优势类群，蛤蟆嘴及其流径为 Thermus、Hydrogenobacter、Caldimicrobium 和 Fervidobacterium；朗蒲及其流径

为 Candidatus_Caldiarchaeum、Ignavibacterium 和 Thermodesulfovibrio；桥 泉 及 其 流 径 为 Candidatus_Nitrosocaldus、

Chloroflexus、Meiothermus、Ralstonia 和 Gemmata. 典范对应分析结果表明热泉中基本物化参数（T 和 S（-II））、主量元素（Mg、

Ca 和 K）和微量元素（W、Al、Ba、Rb、Li 和 Cs）对微生物群落影响显著（P<0.05，方差分解分析结果表明它们的解释量分别为

21.07%、6.69% 和 6.24%，共同解释量为 7.32%，环境因子解释量总计 41.32%. 云南腾冲岩浆热源型热泉的水化学组成差异在

一定程度上驱动了微生物优势类群发生演替 .
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Abstract: To study the distribution characteristics of microbial communities in magma-heated high-temperature hot springs and 
their response to environmental changes, fourteen samples were collected from three hot springs (HMZ, LP01 and QQ) and their 
flow paths in Tengchong, Yunnan Province. The physical and chemical parameters and amplicon sequencing for 16S rRNA genes 
were measured, and the relationship between microbial communities and environmental factors was elucidated. The three hot 
springs had different dominant taxa at genus level: Thermus, Hydrogenobacter, Caldimicrobium, and Fervidobacterium in HMZ 
and its flow path, Candidatus_Caldiarchaeum, Ignavibacterium, and Thermodesulfovibrio in LP01 and its flow path, and 
Candidatus_Nitrosocaldus, Chloroflexus, Meiothermus, Ralstonia, and Gemmata in QQ and its flow path. The canonical 
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correspondence analysis results show that the basic physical and chemical parameters (i. e., temperature and sulfide), major 
elements (i.e., Mg, Ca, and K), and trace elements (i.e., W, Al, Ba, Rb, Li, and Cs) of hot springs were the controlling factors 
for the microbial communities (P < 0.05). The variance partitioning analysis further demonstrated their interpretational proportions 
by 21.07%, 6.69%, and 6.24%, respectively with a co-interpretational proportion by 7.32% and a total proportion of 
environmental factors by 41.32%. The hydrochemical parameters of magma-heated high-temperature hot springs in Tengchong 
have promoted the succession of dominant microbial taxa to some extent.
Key words: microbial community; magma-heated hot spring; environmental factor; microbial diversity; geochemistry; 
environmental geology.

0 引言  

微 生 物 在 各 种 极 端 环 境（例 如 热 泉 、深 海 、沙

漠、碱湖、永久冻土等）中均能检测到（Merino et al.， 
2019），热 泉 是 全 球 广 泛 分 布 且 生 物 地 球 化 学 过 程

活跃的极端环境之一，其成因、温度、pH、矿物质成

分 、水 化 学 类 型 、地 理 位 置 等 自 然 条 件 呈 现 多 态 化

和极端化，蕴藏着丰富的极端微生物资源（Hedlund 
et al.， 2015）. 地热水从地下向地表的排泄过程形成

了 温 度 、化 学 和 氧 化 还 原 等 变 化 梯 度 ，根 据 各 个 物

种对不同温度和化学条件的选择性适应，不同的微

生 物 群 落 占 据 了 这 些 梯 度 的 不 同 生 态 位（Reysen‐
bach and Shock， 2002； Stetter， 1999）. 因此，热泉是

研究环境参数对微生物进化、多样性和生理学影响

的 天 然 实 验 室（Skirnisdottir et al.， 2000； Purcell 
et al.， 2007； Hamilton et al.， 2012； Menzel et al.， 
2015； Alcorta et al.， 2018）.

温 度 在 地 热 环 境 中 扮 演 着 重 要 角 色 ，其 影 响

水-岩相互作用和脱气等过程，水-岩相互作用可

以通过限制微量元素和电子供体/受体的可利用性

来 影 响 热 泉 微 生 物（Nordstrom et al.， 2005； 
Fouke ， 2011 ； Price and Giovannelli， 2017）. 高 温

地热环境加剧了储层岩石与水的相互作用程度，导

致 热 泉 中 富 集 了 大 量 具 有 毒 性 的 微 量 元 素（例 如

砷、锑、汞、硼、钡、钼等），驱动微生物具备良好的重

金属耐受性以适应这样的“恶劣”环境，例如在西藏

高 砷 热 泉 环 境 中 亚 砷 酸 盐 氧 化 菌 通 过 将 毒 性 更 高

的 AsO3
3- 转 化 为 AsO4

3- 的 方 式 来 解 毒（卿 纯 ， 
2023）. 热泉环境中有机物含量有限，但其存在大量

微生物可利用的无机电子供体（例如 NH3、Fe（II）、

硫 化 物 矿 物 、甲 烷 、S2O3
2- 等）和 电 子 受 体（Fe3+ 、

NO3
- 、NO2

- 、SO4
2- 等），驱 使 微 生 物 通 过 化 能 自 养

方 式（例 如 硝 化 、反 硝 化 、硫 酸 盐 还 原 和 硫 氧 化 、三

价 铁 还 原 、二 价 铁 氧 化 等）获 得 生 存 所 需 的 能 量

（Rothschild and Mancinelli， 2001； Reysenbach and 

Shock， 2002；张 艳 敏 ， 2018）. 研 究 表 明 ，温 度 等 环

境 因 子 对 热 泉 环 境 中 微 生 物 群 落 具 有 重 要 影 响

（Miller et al. ， 2009 ； Wang et al. ， 2013 ； Podar 
et al.， 2020）. 冰岛、意大利、俄罗斯和美国热泉样品

中微生物类群的数量随着温度的上升（38~100 ℃）

而减少（Menzel et al.， 2015； Podar et al.， 2020）. 我

国西藏那曲地热区热泉沉积物中 Aquidicota 的相对

丰 度 与 温 度（22~75 ℃）呈 正 相 关 ，而 Deinococcus-
Thermus、Cyanobacteriota 和 Chloroflexi 的相对丰度

与 之 负 相 关 ，更 有 趣 的 是 ，Cyanobacteriota 和  Chlo‐
roflexi 的相对丰度在中温范围内（43~55 ℃）与温度

正相关，而在中高温范围内（55~75 ℃）与温度负相

关（Wang et al.， 2013）. 以上研究表明 ，地球上不同

地 区 热 泉 环 境 的 微 生 物 组 成 与 温 度 之 间 具 有 复 杂

的 关 系 ，也 并 非 只 受 温 度 这 单 一 环 境 因 子 控 制 ，还

需 要 考 虑 化 学 条 件（例 如 pH 值 、氧 化 还 原 条 件 、硫

化物含量、砷含量等）和其他环境因素（例如地理位

置 ）的 影 响（Purcell et al.， 2007； Menzel et al.， 
2015）.

云 南 腾 冲 地 区 是 我 国 滇 - 川 - 藏 地 热 带 内 的

代 表 性 热 泉 区 ，具 备 岩 浆 流 体 来 源 ，与 非 岩 浆 热 源

型地热系统相比，岩浆热源释放出的强酸性岩浆流

体具有极强的溶蚀岩石能力，热储内的水-岩相互

作用温度较高，地热水中砷、锑、钨、钼、锂、铷、铯等

微量元素的含量较高，出露众多水化学类型丰富的

热泉，热泉温度最高可达到当地沸点（97.5 ℃）（Guo 
and Wang， 2012），具有明显的地球化学梯度，是研

究 高 温 环 境 微 生 物 多 样 性 及 其 与 环 境 因 子 响 应 关

系的理想场所 . 近年来，众多研究者通过纯培养、高

通 量 测 序 等 技 术 手 段 对 腾 冲 热 泉 不 同 样 品 中 的 泉

古 菌 门（宋 兆 齐 等 ， 2008）、厚 壁 菌 门（宋 兆 齐 等 ， 
2015）、变形菌门（宋兆齐等， 2016）、嗜酸热硫化叶

菌（韩 剑 等 ， 2010）、真 菌（刘 开 辉 等 ， 2017）等 的 微

生物多样性进行了研究，通过特定的功能基因对具

有固氮（冯灿等， 2018）、砷氧化（闫广盛等， 2022）、
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砷甲基化（Wang et al.， 2023）、铁与硫氧化（秦亚玲

等， 2019）等的功能微生物进行了多样性探究，培养

分 离 出 木 聚 糖 酶 和 纤 维 素 酶 活 性 嗜 热 菌 株（明 红 ， 
2015； 赵卓丽， 2019； 牛铭铭， 2021）. 以上研究对腾

冲 热 泉 中 古 菌 、细 菌 、真 菌 以 及 不 同 特 定 功 能 嗜 热

菌的多样性有了初步的认识，但目前还需要对腾冲

热 泉 微 生 物 多 样 性 、群 落 结 构 和 地 球 化 学（特 别 是

微 量 元 素）之 间 的 关 系 进 一 步 系 统 探 究 . 本 文 通 过

地 球 化 学 分 析 、16S rRNA 基 因 扩 增 子 高 通 量 测 序

技术分析及统计学分析对腾冲地热区 3 处热泉及其

流径上的 14 个样点进行微生物群落多样性及群落

结构差异研究，旨在分析腾冲热泉地球化学与微生

物群落结构之间的关系，探索环境因子对微生物群

落结构的影响，分析在不同环境因子条件下同一热

泉菌群的进化方向，该研究拓展了微生物群落结构

如何响应环境因子变化在热泉环境中的认识，为下

一步开发和利用热泉的功能菌群提供了基础资料，

也为与世界其他地热系统进行比较提供了依据 .

1 材料与方法  

1.1　样品采集及环境因子测定　

本 研 究 2023 年 4 月 在 云 南 腾 冲 地 热 区 内 的 桥

泉（QQ ，98° 26′16″E，24° 57′2″N）、蛤 蟆 嘴（HMZ，

98° 26′17″E，24° 57′0″N）和 郎 浦（LP01，98° 23′24″E，

24°54′31″N）3 处 中 高 温 热 泉 及 其 流 径 上 采 集 14 个

样 品 . 使 用 无 菌 勺 取 热 泉 水 与 沉 积 物 的 混 合 物 ，混

合 均 匀 后 装 于 无 菌 离 心 管 中 ，放 置 于 干 冰 保 存 ，运

回实验室后放于-80 ℃用于 DNA 的提取 . 温度（T）

用 水 银 温 度 计 在 泉 口 测 量 ，pH、电 导 率（EC）、氧 化

还原电位（Eh）、总溶解固体（TDS）用便携式水质分

析 仪（赛 默 飞 Orion Star A320 和 雷 磁 DZB-718）在

现场测定，还原性硫化物 S（-II）和亚铁 Fe（II）含量

分 别 使 用 亚 甲 基 蓝 和 邻 菲 罗 啉 分 光 光 度 法（哈 希

DR900）现 场 测 定 ，碱 度 用 格 兰 氏 法 现 场 滴 定（Ap‐
pelo and Postma， 2004）后 ，通 过 配 置“minte‐
qv4UW”数 据 库 的 PHREEQC 软 件 进 一 步 计 算

HCO3
-和 CO3

2-含量 . 采集热泉水经 0.22 μm 滤膜过

滤 后 装 于 3 个 聚 乙 烯 瓶（采 样 前 用 待 采 水 样 润 洗 3
次）中，一份直接用于阴离子检测（赛默飞 ICS900），

一份加入数滴优级纯硝酸用于阳离子检测（赛默飞

iCAP RQ），一份加入数滴 30% 双氧水和优级纯硝

酸用于微量元素检测（赛默飞 iCAP RQ），上述样品

4 ℃条件保存并于 2 周内完成测试 .

1.2　16S rRNA 基因扩增子测序　

样 品 DNA 提 取 使 用 Fast DNA SPIN Kit for 
Soil 试 剂 盒  （美 国 MP Biomedical），操 作 流 程 参 照

说 明 书 ，每 个 样 点 设 置 3 个 平 行 样 . 采 用 引 物 515F
（5’-GTGYCAGCMGCCGCGGTAA-3’）和 806R
（5’ -GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3’） 对

16S rRNA 基 因 进 行 PCR 扩 增 ，PCR 反 应 体 系 为 ：

2.5 μL PCR 缓 冲 液（10×），2.0 μL dNTPs，1 μL 
515F，1 μL 带有 barcode 标记的 806R，1 μL DNA 模

版 ，0.3 μL rTaq DNA 聚 合 酶 ，17.2 μL 无 菌 去 离 子

水 ，共 计 25 μ L.PCR 扩 增 程 序 为 ：预 变 性 95 ℃ 
5 min，变 性 95 ℃ 45 s，退 火 53 ℃ 30 s，延 伸 72 ℃ 
10 min（变 性 、退 火 、延 伸 进 行 39 个 循 环），12 ℃ 保

存 .PCR 扩增产物经 1% 琼脂糖凝胶电泳检测后切

取 回 收 ，并 采 用 AxyPrep DNA 凝 胶 试 剂 盒（美 国

Axygen）进行纯化 ，纯化后的 DNA 浓度采用 Nano‐
Drop ND-1000 分 光 光 度 计（美 国 NanoDrop Tech‐
nology）测 定 ，达 到 测 序 标 准 的 DNA 样 品 用 Illumi‐
na Novaseq6000 平台进行高通量测序 .
1.3　测序数据分析　

原始测序序列先通过 FLASH V1.2.7 对样品的

reads 进行拼接处理之后，去除引物序列，然后使用

QIIME V1.9.1 进 行 质 量 控 制 ，采 用 USEARCH 去

除 嵌 合 体 ，从 而 得 到 有 效 序 列（Gregory Caporaso 
et al.， 2010； Magoč and Salzberg， 2011）. 使 用

UPARSE 软件以相似性大于等于 97% 水平聚类划

分 分 类 单 元（Operational taxonomic units， OTUs），

利 用 RDP calssifier 分 类 器 比 对 16S rRNA 数 据 库

（SILVA V138），按照 0.5 置信度对 OTUs 代表序列

进行物种注释（Edgar et al.， 2011； Edgar， 2013）. 统

计学分析主要通过 R 语言软件实现，其中使用“veg‐
an”包 和“ape”包 进 行 主 坐 标 分 析（Principal Coordi‐
nates Analysis，PCoA）用于比较样品间微生物群落

结构的差异性；使用  “vegan”包进行 Chao1 和 Shan‐
non 指 数 计 算 用 于 Alpha 多 样 性 分 析 ；使 用“vegan”

包 进 行 Mantel 分 析 ，使 用“vegan”包 和“ggplot2”包

进行典范对应分析（Canonical Correspondence Anal‐
ysis， CCA）用 于 评 价 环 境 因 子 对 微 生 物 群 落 结 构

的影响；使用“psych”包和“pheatmap”包进行 Spear‐
man 分析用于评价环境因子对主要微生物的影响；

使 用“vegan”包 进 行 方 差 分 解 分 析（Variance Parti‐
tioning Analysis，VPA）用于评估环境因子对群落结

构变化的解释比例 .
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2 结果  

2.1　热泉水化学特征　

本次研究采集的热泉样品温度范围较广，介于

40~97 ℃ ，在 泉 口 处 蛤 蟆 嘴（HMZ，97 ℃）和 朗 蒲

（LP01，95 ℃）的 温 度 远 高 于 桥 泉（QQ，74 ℃），3 处

热 泉 的 温 度 沿 流 径 方 向 均 呈 明 显 下 降 趋 势（表 1）.
所有样品的 pH 值较为接近，pH 在 7.03~9.20 之间，

呈中-碱性；TDS 在 826.1~1 453 mg/L 之间；水化

学类型均为 Na-HCO3 型（图 1）；热泉具备岩浆流体

特 征 组 分（As，Li，Rb，Cs，B 等），富 含 As（153.76~
540.65 μg/L）、Sb（3.06~42.87 μg/L）、W（39.04~
85.52 μg/L）、Li（2 239.77~4 184.05 μg/L）、Rb

（785.27~1 029.33 μg/L）、Sr（32.14~966.68 μg/L）、

Cs（203.88~648.32 μg/L）、B（4 994.38~6 087.20 μg/
L）、Ba（10.98~182.54 μg/L）、Fe（4.77~290.42 μg/
L）、Al（2.44~350.00 μg/L）等 微 量 元 素（图 2）.3 处

热 泉 之 间 的 水 化 学 组 分 存 在 差 异 ，就 相 对 含 量 而

言：蛤蟆嘴及其流径上样品的硫化物、Al、W、Li、B、

Rb、Cs 含 量 高 ，而 Eh、Sr 和 Ba 含 量 低 ；朗 蒲 及 其 流

径上的 Eh、碱度、HCO3
-、Na、Sr、Ba 含量高；而 As、

Sb、W、Al 含 量 低 ；桥 泉 及 其 流 径 上 的 SO4
2- 、Mg、

Si、As 和 Fe 含量高，而 EC、碱度、CO3
2-和 Cs 含量低

（见表 1、附表 1 和图 1，2）.
2.2　热泉微生物群落组成　

在门水平上物种组成如图 3 所示，相对丰度排

名 前 十 的 物 种 为 Aquificota（67.2%）、Crenarchaeota
（25.2%） 、Acetothermia （21.9%） 、Deinococcota
（21.2%） 、 Bacteroidota （14.6%） 、 Chlorolflexi
（14.2%） 、Nitrospirota （11.8%） 、Proteobacteria
（8.4%） 、 Desulfobacterota （6.9%） 和 Sva0485
（5.7%）.3 处 热 泉 间 以 及 各 热 泉 中 组 内 各 样 品 的 微

生 物 组 成 存 在 明 显 差 异 ，蛤 蟆 嘴（HMZ）主 要 含 有

Nitrospirota（11.1%）、Deinococcota（8.0%）、Aceto‐
thermia（6.0%）和 Sva0485（5.7%），但 流 径 上

表 1　样品采集信息和基本物化参数

Table 1　Information of sampling points and basic physical and chemical parameters

编号

HMZ
HMZ-D1
HMZ-D2
HMZ-D3

LP01
LP01-D1
LP01-D2
LP01-D3
LP01-D4
LP01-D5

QQ
QQ-D1
QQ-D2
QQ-D3

位置

蛤蟆嘴

蛤蟆嘴流径 1
蛤蟆嘴流径 2
蛤蟆嘴流径 3

郎蒲

郎蒲流径 1
郎蒲流径 2
郎蒲流径 3
郎蒲流径 4
郎蒲流径 5

桥泉

桥泉流径 1
桥泉流径 2
桥泉流径 3

T

(℃)

97
80
70
64
95
80
72
61
50
40
74
65
55
50

pH

9.20
8.82
8.86
8.85
8.32
8.62
8.36
8.27
8.35
8.51
7.03
7.51
8.09
8.29

Eh
(mV)

-135
-112.7
-111.4
-113.7
-135.2

-77.8
11.9

131.3
174.8

99.1
-2.8

-32.4
-66.8
-77

EC
(μS/cm)

1 881
2 028
2 077
2 089
2 607
2 937
2 940
2 926
2 878
2 522
1 683
1 701
1 704
1 713

TDS
(mg/L)

994.1
1 018
1 024
1 030
1 280
1 453
1 442
1 450
1 412
1 243
826.1
833.8
835.4
839.9

Fe(II)
(mg/L)

0
0
0
0

0.04
0

0.04
0
0
0
0
0

0.04
0

S(-II)
(mg/L)

0.78
0.25
0.19
0.19
0.05
0.04
0.02
0.03

0
0

0.02
0
0
0

碱度 CaCO3 
(mg/L)

595
575
615
615

1 260
1 240
1 230
1 305
1 340
1 290
345
330
345
350

图 1　腾冲热泉样品 Piper 三线图

Fig.1　Piper diagram of the hot spring samples collected 
from Tengchong                                                          
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（HMZ-D1）出现高丰度的 Aquificota（67.2%），其相

对 丰 度 随 着 流 径 距 离 的 增 加 而 明 显 降 低 . 朗 蒲

（LP01）的主要物种为 Aquificota（45.6%）和 Crenar‐
chaeota（25.2%），然而在流径上它们的含量明显下

降，同时出现了 Acetothermia、Nitrospirota、Sva0485
和 Chlorolflexi. 桥 泉（QQ）主 要 含 有 Crenarchaeota

（24.5%）和 Acetothermia（16.4%），它们在流径上含

量 均 有 所 降 低 ，而 Deinococcota、Chlorolflexi 和 Ni‐
trospirota 的丰度沿流径方向均有增加 .

热 图（图 4）是 将 不 同 丰 度 的 物 种 分 类 聚 集 ，通

过 颜 色 梯 度（单 元 格 内 颜 色 表 示 经 过 log2（x+1）转

换的丰度，x 为物种的相对丰度）及相似程度来反映

样 品 在 属 水 平 上 微 生 物 群 落 组 成 的 相 似 性 和 差 异

性 . 在属水平上相对丰度排名前十的物种（附表 2）

包 括 Candidatus_Nitrosocaldus（21.1%）、Thermus

（21.1%）、Hydrogenobacter（11.5%）、Chloroflexus

（11.4%）、Meiothermus（9.0%）、Caldimicrobium

（6.9%）、Candidatus_Caldiarchaeum（5.1%）、Fervi⁃

图 2　腾冲热泉样品微量元素浓度箱线图（单位：μg/L）

Fig.2　Box plots of concentrations of trace elements in the hot spring samples collected from Tengchong (unit: μg/L)
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dobacterium（4.7%）、Ignavibacterium（4.3%）和 Ral⁃
stonia（3.3%）.3 条流径之间的优势类群存在明显差

异 ：Thermus、Hydrogenobacter、Caldimicrobium 和

Fervidobacterium 在 蛤 蟆 嘴 及 其 流 径 上 为 优 势 类

群 ；Candidatus_Caldiarchaeum、Ignavibacterium 和

Thermodesulfovibrio 在 朗 蒲 及 其 流 径 上 为 优 势 类

群 ；Candidatus_Nitrosocaldus、Chloroflexus、Meio⁃
thermus、Ralstonia 和 Gemmata 在 桥 泉 及 其 流 径 上

为 优 势 类 群 .3 处 热 泉 的 微 生 物 群 落 结 构 的 主 坐 标

分析（PCoA）结果（图 5）同样表明，3 处热泉间的微

生 物 群 落 结 构 差 异 显 著（PERMANOVA 检 验 P = 
0.001），值 得 注 意 的 是 ，一 个 朗 蒲 样 品（LP01）与 蛤

蟆嘴流径的样品在 PCoA 图中的位置更接近，推测

是它们的物种组成更相似（图 3）.
3 处热泉及其沿流径方向样品的 Alpha 多样性

指数 Chao1 和 Shannon 统计结果如图 6 所示 .3 个热

泉 泉 口 处 HMZ、LP01 和 QQ 的 Chao1 指 数 分 别 为

2 008、529 和 778，说明 HMZ 的丰富度远高于 LP01
和 QQ，QQ 的 丰 富 度 略 大 于 LP01；然 而 ，从 各 个 热

泉在其流径上的 Chao1 指数整体分布来看，在流径

上 的 丰 富 度 朗 蒲 > 桥 泉 > 蛤 蟆 嘴 . 此 外 ，不 同 热 泉

沿 各 自 流 径 方 向 上 Chao1 指 数 变 化 规 律 也 存 在 差

异 ：HMZ 在 其 第 1 个 流 径 点（HMZ-D1）急 剧 下 降 ，

在 之 后 的 流 径 上（HMZ-D2~D3）缓 慢 升 高 ；LP01
沿 流 径 方 向 逐 步 上 升 ，但 在 HMZ-D3 之 后 明 显 降

低 ；QQ 沿流径方向一直逐步增加 .Shannon 指数在

泉口及其沿流径方向的变化趋势基本与 Chao1 指数

类 似 ，反 映 了 微 生 物 多 样 性 在 泉 口 位 置 HMZ>

QQ>LP01，在流径上朗蒲>桥泉>蛤蟆嘴 .
2.3　环境因子与微生物群落的相关性　

通 过 单 一 环 境 因 子 与 微 生 物 群 落 之 间 的 相 关

性 分 析（Mantel 检 验），结 果 表 明 ，文 中 涉 及 的 所 有

环境因子（表 1、附表 1 和图 2）中，pH、CO3
2- 、F、Cl、

Eh、Fe、Fe（II）、Br 对 群 落 组 成 无 显 著 影 响（P> 
0.05）. 剔除以上无显著影响因子后 ，为了解其他环

境因子与整体微生物群落之间的相关性，进行了典

范 对 应 分 析（Canonical correspondence analysis，

CCA），图 7 结 果 显 示 ，环 境 因 子 中 基 本 物 化 参 数

（T、S（-II））、主量元素（Mg、Ca、K）和微量元素（W、

Al、Ba、Rb、Li、Cs）对 微 生 物 群 落 有 显 著 影 响（P<  
0.05），其 中 ，S（-II）、K、Al、W、Li、Cs、Rb 与 蛤 蟆 嘴

样 品 呈 正 相 关 ，与 朗 蒲 和 桥 泉 样 品 呈 负 相 关 ；而

Mg、Ca 和 Ba 与上述样品的相关性规律相反 .
为 了 进 一 步 了 解 热 泉 中 环 境 因 子 与 微 生 物 的

相 关 性 ，选 取 属 级 别 微 生 物 与 所 有 环 境 因 子 进 行

Spearman 相关性分析（图 8），结果表明，各个环境因

子 对 不 同 菌 属 微 生 物 具 有 重 要 影 响 ，3 条 流 径 上 的

不同优势类群受控于不同的环境因子 . 对于蛤蟆嘴

及 其 流 径 的 优 势 类 群 ，Thermus 和 Caldimicrobium
分 别 与 W、Al、B 和 NO2

- 、Bb 呈 正 相 关 ，二 者 均 与

Sr、Ba 呈 负 相 关 . 对 于 桥 泉 及 其 流 径 的 优 势 类 群 ，

Meiothermus 和 Chloroflexus 与 Rb、Sb、As、K、Si、
SO4

2- 、NO2
- 呈 正 相 关 ，与 EC、TDS、碱 度 、HCO3

- 、

NO3
- 、F- 呈负相关；Ralstonia 与 CO3

2- 和 Cs 呈负相

关；Candidatus_Nitrosocaldus 与 S（-II）、pH、Cs 呈负

相关，而与 Eh、Ca、Mg 和 Fe 呈正相关；Gemmata 与

图 3　腾冲热泉样品门水平的物种组成

Fig.3　Phylum-level distribution of microbes in the hot spring samples collected from Tengchong
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pH 分别呈负相关 . 对于朗蒲及其流径的优势类群，

Candidatus_Caldiarchaeum 与 Eh 呈正相关，而与 K、

Li 呈 负 相 关 ；Ignavibacterium 与 Ba、Sr、Eh 呈 正 相

关 ，而 与 W、Al 呈 负 相 关 ；Thermodesulfovibrio 与

EC、TDS、碱度、HCO3
- 、F- 、Na 呈正相关，而与 Si、

As 呈负相关 .
利 用 方 差 分 解 分 析（VPA）探 讨 所 有 环 境 因 子

对热泉微生物群落结构的影响，给出各个环境因子

对群落影响的相对贡献率，从图 9 结果可知，基本物

化参数、主量元素和微量元素的独自解释量分别为

21.07%、6.69% 和 6.24%，共同解释量为 7.32%，环

境因子未解释量为 58.68%.

3 讨论  

3.1　基本物化参数对微生物群落的影响　

由 VPA 结果可知，环境因子中基本物化参数对

微 生 物 群 落 的 影 响 最 大 .3 条 热 泉 流 径 上 温 度 是 最

直观的环境变量，前人诸多研究表明温度显著影响

热 泉 环 境 微 生 物 群 落 组 成 和 多 样 性 分 布（Miller 
et al.， 2009； Hou et al.， 2013），冯 灿 等（2018）发 现

图 4　腾冲热泉样品属水平微生物的相对丰度热图

Fig.4　Heatmap of relative abundance of genus-level microbes in the hot spring samples collected from Tengchong
单元格内颜色表示经过 log2（x+1）转换的丰度，x 为物种相对丰度
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在蛤蟆嘴的流径上，随着温度的降低主要固氮细菌

群落在门水平上由 Firmicutes 和 Nitrospirota 演变成

Cyanobacteriota，本 研 究 在 该 流 径 上 的 优 势 类 群 在

门 水 平 上 由 Nitrospirota 依 次 演 替 为 Aquificota 和

Deinococcota，在 属 水 平 上 由 Meiothermus 演 替 为

Thermus、Caldimicrobium 和 Chloroflexus. 朗蒲和桥

泉沿流径方向优势类群在门、属水平上也均发生了

明 显 演 化（图 3，图 4），其 中 变 化 最 大 的 优 势 类 群

Candidatus_Nitrosocaldus 相 对 丰 度 在 LP0
1~LP01-D3 段（温 度 95~61 ℃）逐 渐 上 升 ，而 在

LP01-D3~D5 段（温 度 61~40 ℃）和 QQ-D1~D2
段（温度 65~55 ℃）明显下降，由 Candidatus_Nitro‐
socaldus 生 存 最 佳 温 度 约 为 68 ℃（Abby et al.， 
2018）推测是温度驱动了群落结构变化 . 同样 ，3 处

热 泉 的 微 生 物 多 样 性 沿 流 径 方 向 也 发 生 了 明 显 的

变化，本研究大多数流径均符合微生物多样性随着

温 度 的 降 低 而 增 加 的 变 化 规 律 ，这 与 Miller et al. 
（2009）对美国黄石国家公园 2 条碱性热泉流径上微

生 物 多 样 性 对 温 度 变 化 的 响 应 一 致 ，但

HMZ~HMZ-D1 段和 LP01-D3~D5 段不符合这一

规律，这也说明温度并不是唯一决定微生物多样性

的环境因素 .
硫化物在热泉中也是较为直观的变量，特别是

在 HMZ~HMZ-D1 段 优 势 类 群 由 Meiothermus 演

替为 Thermus、Caldimicrobium 和其他未知菌属，推

测 与 硫 化 物 含 量 明 显 降 低（由 0.78 mg/L 降 至

0.25 mg/L）有关，很可能蕴藏了与硫代谢功能相关

的未知嗜热微生物 . 已有研究表明硫化物含量是热

泉 中 的 重 要 因 素 ，硫 氧 化 细 菌 例 如 Loktanelle（Per‐
reault et al.， 2008； Trivedi et al.， 2020）和 Halomo⁃
nas（Wang and Shao， 2021）与硫化物呈负相关关系

（P<0.05），它们能够氧化热泉中的硫化物，导致其

浓度降低 .

图 5　腾冲热泉样品微生物群落的 PCoA 分析

Fig. 5　PCoA analysis of microbial communities in the hot 
spring samples collected from Tengchong                 

图 7　环境因子与微生物群落的 CCA 分析

Fig.7　Canonical correspondence analysis between environ‐
mental factors and microbial communities                   

图 6　腾冲热泉样品微生物群落的 Alpha 多样性分析

Fig. 6　Alpha diversity index analysis of microbial communities in the hot spring samples collected from Tengchong
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pH 是腾冲热泉中真菌（刘开辉等， 2017）、美国

黄石公园的浮游生物（Colman et al.， 2016）、西藏热

泉中间种群（张艳敏， 2018）等群落结构的重要环境

因 子 . 然 而 ，本 研 究 pH 在 7.03~9.20 之 间 ，pH 的 范

围 较 窄 ，近 中 性 或 弱 碱 性 ，因 此 微 生 物 与 之 响 应 较

弱 ，对 整 体 微 生 物 群 落 无 显 著 影 响 ，但 在 一 定 程 度

上 影 响 了 物 种 分 布 ，如 pH 与 桥 泉 优 势 物 种 Candi⁃
datus_Nitrosocaldus 负 相 关 . 类 似 地 ，Eh、EC、TDS
和碱度也在一定程度上影响了优势物种（例如 Can⁃
didatus_Caldiarchaeum、Meiothermus、Chloroflexus

等）和 稀 有 物 种（例 如 Desulforhabdus、Thermoflex⁃
us、Geothermobacterium 等）的分布（图 8），闫广盛等

（2022）研究表明 TDS 是影响滇藏热泉具有 arxA 基

因微生物多样性的重要环境因子之一 .
3.2　主量元素和微量元素对微生物群落的影响　

与基本物化参数相比，主量元素和微量元素对

研 究 区 微 生 物 群 落 的 解 释 量 相 对 较 少 . 目 前 ，大 多

数 学 者 对 环 境 因 子 与 微 生 物 群 落 相 关 性 的 研 究 主

要考虑基本物化参数和主量元素，普遍认为 pH、温

度 等 是 重 要 的 环 境 因 子 ，却 很 少 关 注 微 量 元 素 ，这

图 8　环境因子与属水平微生物的 Spearman 相关性分析

Fig.8　Spearman analysis between environmental factors and genus-level microbes
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可 能 与 常 见 天 然 水 体 中 它 们 的 含 量 较 低 有 关 . 然

而 ，与 其 他 类 型 的 热 泉 相 比 ，本 研 究 区 采 集 的 岩 浆

热 源 型 热 泉 中 由 于 岩 浆 流 体 的 输 入 和 强 烈 的 水 -
岩相互作用，微量元素种类丰富，含量普遍较高，变

化 范 围 大 ，且 对 微 生 物 群 落 具 有 一 定 的 响 应 . 特 别

是 ，本 研 究 区 热 泉 中 富 含 具 有 毒 性 的 微 量 元 素 ，例

如 As、Ba、Sb，它 们 与 热 泉 沉 积 物 中 不 同 的 微 生 物

具 有 显 著 相 关 性（图 8），在 桥 泉 及 其 流 径 上 样 品 中

含量较高的 Sb 和 As 均与其优势物种 Meiothermus、
Chloroflexus 正相关；在朗蒲及其流径上含量较高的

Ba 与其优势物种 Ignavibacterium 正相关，而在蛤蟆

嘴 及 其 流 径 上 含 量 较 低 的 Ba 与 其 优 势 物 种 Ther⁃

mus、Caldimicrobium 负 相 关 . 由 此 说 明 ，除 了 常 见

基本指标之外，热泉中各个微量元素的差异性分布

对微生物群落组成也具有一定影响，即使微量元素

的解释量比基本物化参数的解释量明显低得多 . 有

研究表明，As 浓度对滇藏地区富 As 热泉中的微生

物群落结构具有显著影响（闫广盛等， 2022；卿纯， 
2023）. 王宇鑫等（2023）发现在湖南锡矿山辉锑矿中

锑的释放筛选了对 Sb 具有良好耐受性的微生物，导

致 细 菌 群 落 的 逐 步 演 替 . 此 外 ，本 研 究 热 泉 中 同 一

主 量/微 量 元 素 对 不 同 的 菌 属 具 有 相 反 的 影 响 效

应，例如 Ca、Mg 与 Candidatus_Nitrosocaldus 呈正相

关，而与 Rburitepida 呈负相关 ；Rb 与 Caldimicrobi⁃

um、Meiothermus、Chloroflexus 呈 正 相 关 ，而 与 Igni⁃

sphaera、Geothermobacterium 等 呈 负 相 关 . 因 此 ，热

泉中主量/微量元素与具备其相关代谢功能的微生

物联系紧密，特别是毒性重金属的富集筛选了具备

其 相 应 抗 性 的 微 生 物 ，驱 动 了 微 生 物 群 落 的 演 替 ，

热 泉 中 不 同 化 学 组 分 的 差 异 性 分 布 孕 育 了 多 样 化

的微生物 .
对于环境因子未解释部分，已有研究表明沉积

物矿物学特征和有机质成分、地理位置等也会影响

环 境 中 的 微 生 物 群 落 组 成（Hou et al.， 2013； Sun 
et al.， 2022； 闫广盛等， 2022）.

4 结论  

通过对云南腾冲地区 3 处岩浆热源型高温热泉

（桥泉、蛤蟆嘴、朗蒲）及其流径的地球化学、微生物

群 落 组 成 及 其 相 关 性 分 析 ，结 果 表 明 ，热 泉 的 水 化

学组成及其沉积物中微生物群落结构存在差异，同

一 热 泉 沿 流 径 方 向 上 微 生 物 群 落 组 成 和 多 样 性 均

发生明显变化 . 环境因子对此 3 处热泉及其流径中

微生物群落的影响显著，基本物化参数（T、S（-II）
等）、主 量 元 素（Mg、Ca、K 等）和 微 量 元 素（W、Al、
Ba、Rb、Li、Cs 等）的变化驱动了热泉优势类群在门、

属 水 平 上 发 生 了 演 替 ，其 单 独 解 释 量 分 别 为

21.07%、6.69% 和 6.24%，共同解释量为 7.32%，环

境因子解释量总计 41.32%.
附 表 见 文 件 ： https://doi. org/10.3799/

dqkx.2024.049
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