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摘要：【目的】海南海口含有丰富的温泉资源，对温泉微生物多样性进行研究，有助于进一步开发和利

用海南温泉微生物资源。【方法】本文采用Illumina HiSeq高通量测序技术对海口3个温泉[海甸岛荣域温泉

(S1)、火山口开心农场温泉(S2)和西海岸海长流温泉(S3)]水样中微生物ITS序列和16S rRNA基因V3−V4区

进行测序及生物信息学分析，探究海口市3个不同区域的温泉真菌多样性与细菌多样性。【结果】(1) α多

样性分析表明，真菌群落中，S3S1S2，而在细菌群落中，S2S1S3。β多样性分析表明，3个温泉真菌

群落和细菌群落组成差异皆显著。(2) 分类分析表明，温泉真菌群落优势菌门为子囊菌门(Ascomycota)和

担子菌门(Basidiomycota)，细菌群落优势菌门为变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、

Thermi、硝化螺旋菌门(Nitrospirae)、绿菌门(Chlorobi)、厚壁菌门(Firmicutes)、绿弯菌门(Chloroflexi)、

放线菌门(Actinobacteria)。(3) CCA (Canonical correspondence analysis)分析表明，3个温泉的真菌群落主

要影响因子是温度，细菌群落主要影响因子是总磷。【结论】海南省海口市温泉中含有丰富的微生物资

源，其微生物群落组成受多种环境因子影响，且影响真菌和细菌的主要环境因子不同。 
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温泉是一种地下自然涌出的泉水，水温较高

于周围地区的气温，具有丰富的微生物资源[1]。泉

环境与地球早期环境比较接近，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，形成了微

生物多样性[2]。对温泉的微生物进行研究有助于认

识生命的起源和进化，同时温泉中的微生物具有

耐热的生理特性，使其成为各种高温酶的潜在来

源而具有较高的应用价值[3–4]。 

温泉一直是国内外研究的热点之一。目前国
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际上对美国黄石国家公园热泉[5–6]、冰岛温泉[7]、

日本温泉[8]、泰国温泉[9]、俄罗斯温泉[10]的微生物

群落结构与多样性进行了比较深入的研究。而国

内学者则对云南[11–13]、西藏[14–16]、河北[17]等地区

温泉微生物多样性进行了深入研究，如 Hou 等[12]

利用 16S rRNA 基因测序技术，系统研究云南腾冲

热海热泉微生物多样性，认为其优势微生物可能

受 pH 和温度影响；Huang 等[16]利用 16S rRNA 基

因系统发育分析方法，对西藏中东部海拔 4600 m

的 10 个温泉进行了细菌的多样性研究，发现主要

的菌门是变形菌门、厚壁菌门、蓝藻门、绿藻门；

张丽娜等[17]通过构建 16S rRNA 基因克隆文库研

究河北温泉，认为温度是影响河北温泉细菌多样

性水平的重要因素。但对于海南温泉的微生物多

样性研究，还未见报道。此外，目前学者对于同

一温泉只是集中研究真菌群落或者细菌群落，而

对于细菌群落与真菌群落同时研究，还未见报道。 

海口位于我国最南端的热带岛屿海南岛，日

照时间长，其独特的气候和特殊的地理环境决定

了海口温泉微生物资源的特殊性。海口有着丰富

的温泉资源，海甸岛荣域温泉、火山口开心农场

温泉、西海岸海长流温泉是海口的三大温泉，为

碱性温泉，处于热带海洋性季风气候。 

本研究选取海南海口海甸岛荣域温泉、火山

口开心农场温泉、西海岸海长流温泉等 3 个温泉，

采用高通量测序技术，分析这 3 个温泉微生物群

落(真菌群落和细菌群落)组成和多样性特征，探

究海口温泉真菌、细菌多样性的影响因子，为了

解热带岛屿温泉微生物多样性提供了基础资料，

为进一步开发和利用海南海口温泉微生物资源

提供了科学依据，有助于温泉环境中微生物生态

学发展。  

1  材料和方法 

样品采集于 2018 年 5 月，来自于海口地区   

3 个不同的温泉：海甸岛荣域温泉(S1) (110.34°E，

20.08°N)、火山口开心农场温泉(S2) (110.23°E，

19.92°N)和西海岸海长流温泉 (S3) (110.19°E，

20.06°N)。水样采集后装于无菌瓶中，储存于 4 °C

保温箱中，并对样品所处的经纬度进行了 GPS 定

位。返回实验室后，用 0.22 μm 的无菌滤膜过滤温

泉水，在滤膜上富集温泉水中的微生物，−80 °C

保存滤膜，备用。 

1.1  温泉理化性质检测 

温度、pH 等参数现场测定，总磷、硝酸盐氮、

钙、镁、硒、镉、铅等参数返回实验室后测定。

使用水温计、便携式 pH 计现场检测温泉样品的温

度、pH 等参数；根据《水质 总磷的测定 钼酸铵

分光光度法》(GB/T 11893-1989)，检测温泉样品

的总磷；根据《生活饮用水标准检验方法 无机非

金属指标》(GB/T 5750.5-2006)，检测温泉样品的

硝酸盐氮；根据《水质 钙和镁的测定 原子吸收

分光光度法》 (GB/T 11905-1989)，检测温泉样品

的钙、镁等参数；根据《生活饮用水标准检验方

法 金属指标》(GB/T 5750.6-2006)，检测温泉样品

的硒、镉、铅等参数。 

1.2  温泉微生物 DNA 提取 

采用 MoBio PowerSoil® DNA Isolation Kit 提

取滤膜上富集的微生物的总 DNA，然后利用

NanoDrop 2000 超微量紫外分光光度计检测 DNA

的纯度和浓度。 

1.3  16S rRNA 基因与 ITS 序列的扩增测序 

细菌以 16S rRNA 基因的 V3–V4 区为目标序

列，用通用引物 341F/806R 进行扩增。真菌以 18S 
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rRNA基因与 5.8S rRNA基因之间的内源转录间隔

ITS 区为目标序列，用通用引物 ITS1/ITS2 进行扩

增。PCR 扩增结束后，用 2%琼脂糖凝胶电泳进行

产物验证。将上述 PCR 扩增产物，进行产物纯化

和均一化，利用双末端测序(Paired-End)的方法，

构建成小片段测序文库，建好的文库先进行文库

质检，质检合格的文库用 Illumina HiSeq2500 进行

测序。 

1.4  基因组数据处理 

根据 Barcode 序列和 PCR 扩增引物序列从下

机数据中拆分出各样品数据，截去 Barcode 序列

和引物序列，对样品的 reads 进行拼接，得到的拼

接序列为原始 Tags 数据(Raw Tags)，Raw Tags 经

过过滤操作，去掉低质量不符合长度的 tag 以及嵌

合体，得到高质量的 Tags 数据(Clean Tags)。 

1.5  生物信息学分析 

使用 QIIME 软件，对获得的高质量序列，按

97%的序列相似度进行归并和 OTU (operational 

taxonomic units，OTU)划分，真菌和细菌分别基于

UNITE 和 Silva 参考数据库进行比对，得到每个

OTU 对应的物种分类信息；根据 OTU 划分和分

类地位鉴定结果，使用 QIIME 软件，获得每个样

本在各分类水平的群落组成；使用 QIIME 软件分

别对每个样本计算 Ace 指数、Chao1 指数、Shannon

指数，Simpso 指数等 4 种 α 多样性指数；使用 R

软件 ,基于 UniFrac 距离算法 PcoA (principal 

coordinate analysis)，进行 β 多样性分析；使用

Canoco 软 件 ， 采用典 范 对应分 析 (Canonical 

correspondence analysis，CCA)进行温泉理化因子

和微生物(真菌和细菌)群落组成的关系分析，本研

究的统计分析均采用 SPSS v16.0 软件进行分析。 

2  结果和分析 

2.1  海口温泉水样信息 

海口地区 3 个温泉[海甸岛荣域温泉(S1)、火

山口开心农场温泉(S2)、西海岸海长流温泉(S3)]，

温度 39.2–46.4 °C，pH 7.54–8.64，属于碱性温泉，

在温度、pH、总磷、硝酸盐氮、钙、镁等理化性

质方面都具有差异，硒、镉、铅等理化性质未检

出(浓度太低)(表 1)。海甸岛荣域温泉位于海口市

美兰区海甸岛，临海；火山口开心农场温泉位于

海口市秀英区石山镇施茶村，处于内陆；西海岸

海长流温泉，位于海口市秀英区长流镇，临海。 

2.2  温泉样品测序结果 

通过对温泉真菌的 ITS 序列片段测序，经过

优化过滤低质量序列，9 个温泉样品得到 523437

条优质序列，温泉样品序列经拆分、去冗余后，

在 97%的相似度下进行 OTU 聚类，3 个温泉一 

 

表 1.  温泉的理化性质 

Table 1.  Physical and chemical properties of the hot springs 
Hot spring T/°C pH TP/(mg/L) NN/(mg/L) Ca/(mg/L) Mg/(mg/L) Se/(mg/L) Cd/(mg/L) Pb/(mg/L) 

S1 39.2 7.54 0.13 0.3 21.0 15.1 <0.005 <0.0005 <0.0025 

S2 43.0 8.64 0.07 1.5 32.0 7.20 <0.005 <0.0005 <0.0025 

S3 46.4 7.86 0.05 0.4 23.8 2.06 <0.005 <0.0005 <0.0025 

S1: Rongyu hot spring on haidian island; S2: Happy farm hot spring in the crater; S3: West coast Haichangliu hot spring; T: 
temperature; TP: total phosphorus; NN: nitrate nitrogen; Ca: calcium; Mg: magnesium; Se: selenium; Cd: cadmium; Pb: plumbum. 
The same below.  
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共获得 2271 个 OTUs；通过对温泉细菌的 16S 

rRNA 序列片段测序，经过优化过滤低质量序列，

9 个温泉样品得到 444104 条优质序列，温泉样品

序列经拆分、去冗余后，在 97%的相似度下进行 

OTU 聚类，3 个温泉一共获得 7044 个 OTUs。3 个

温泉细菌群落的优质序列与OTU数目明显高于真

菌群落。 

从 3 个温泉真菌与细菌 OTU 数目 Venn 图可

以看出(图 1-A、图 1-B)，西海岸海长流温泉(S3)

获得的真菌 OTU 数目最多(2079)，其次是海甸岛

荣域温泉(S1) (1418)和火山口开心农场温泉(S2) 

(985)，3 个温泉共有的真菌 OTU 数目仅为 389；

火山口开心农场温泉(S2)获得的细菌 OTU 数目最

多(5781)，其次是海甸岛荣域温泉(S1) (5404)和西

海岸海长流温泉(S3) (3156)，3 个温泉共有的细菌

OTU 数目仅为 993。 

2.3  温泉真菌群落与细菌群落 α 多样性 

对 3 个温泉真菌与细菌的 α 多样性进行单因

素方差分析(one–way ANOVA)。由表 2 可知，西

海岸海长流温泉(S3)真菌的Ace指数、Chao1指数、

Simpson 指数与海甸岛荣域温泉(S1)、火山口开心

农场温泉(S2)都具有显著性差异(P<0.05)，3 个温

泉 真 菌 的 Shannon 指 数 都 具 有 显 著 性 差 异

(P<0.05)，西海岸海长流温泉(S3)真菌的 Ace 指数、

Chao1 指数、Shannon 指数和 Simpson 指数海甸

岛荣域温泉(S1)火山口开心农场温泉(S2)；由表 3

可知，西海岸海长流温泉(S3)细菌的 Ace 指数、

Chao1 指数、Shannon 指数、Simpson 指数与海甸

岛荣域温泉(S1)、火山口开心农场温泉(S2)都具有

显著性差异(P<0.05)，火山口开心农场温泉(S2)细

菌的 Ace 指数、Chao1 指数、Shannon 指数和

Simpson 指数海甸岛荣域温泉(S1)西海岸海长

流温泉(S3)。 

2.4  温泉真菌群落与细菌群落 β 多样性  

对 3 个温泉真菌与细菌群落在 OTU 水平上进

行基于 unweighted UniFrac 距离算法的主坐标分

析表明：3 个温泉真菌(图 2-A)和细菌(图 2-B)群落

距离均较远，且完全分开，群落差异显著。 

 
 

 
 

图 1.  三个温泉真菌群落(A)和细菌群落(B) OTU 水平韦恩图 

Figure 1.  OTU horizontal Venn diagram of fungal communities (A) and bacterial communities (B) in three hot 
springs. 
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表 2.  温泉真菌 α多样性指数 

Table 2.  Fungus alpha diversity index of the three hot springs 
Hot spring Ace index Chao1 index Shannon index Simpson index 

S1 1162.63±208.53a 1220.18±183.76a 3.07±0.28a 0.67±0.03a 

S2 1031.72±78.21a 1019.99±89.52a 2.10±0.16b 0.62±0.06a 

S3 1722.02±247.01b 1768.78±283.82b 5.32±0.31c 0.91±0.02b 

The value is mean ± standard deviation; Different lowercase letters in the same column indicate significant differences (P < 0.05); The 
same below. 

 
表 3.  温泉细菌 α多样性指数 

Table 3.  Bacterial alpha diversity index of the three hot springs 
Hot spring Ace index Chao1 index Shannon index Simpson index 

S1 6464.23±1096.19a 6449.05±1083.43a 2749.33±309.54a 0.96±0.01a 

S2 7025.50±918.83a 6906.44±888.30a 2769.33±229.00a 0.97±0.00a 

S3 3970.60±923.26b 3923.36±1066.60b 1526.30±276.96b 0.82±0.03b 

 

 
 

图 2.  3 个温泉真菌群落(A)和细菌群落(B)基于 unweighted UniFrac 距离算法的主坐标分析 

Figure 2.  PCoA analysis of the fungal communities (A) and bacterial communities (B) in the three hot springs 
based on the unweighted UniFrac distance. 
 

2.5  温泉真菌群落与细菌群落的组成 

3 个温泉 9 个样品的 OTUs 代表序列经比对

鉴定得到 15 门、33 纲、82 目、168 科、298 属的

温泉真菌物种信息，51 门、129 纲、208 目、217

科、290 属的温泉细菌物种信息。 

在门水平上，将相对丰度低于 1%以及在该水

平上没有注释结果的真菌或细菌归于 Others，3 个

温泉真菌群落菌门主要属于 2 个类群(图 3-A)，分

别是子囊菌门(Ascomycota) (43.88%)、担子菌门

(Basidiomycota) (18.37%)，3 个温泉细菌群落菌门

主要属于 8 个类群(图 3-B)，分别是变形菌门

(Proteobacteria) (47.32%)、拟杆菌门(Bacteroidetes) 

(13.23%) 、 Thermi (10.16%) 、 硝 化 螺 旋 菌 门

(Nitrospirae) (6.25%)、绿菌门(Chlorobi) (6.19%)、

厚 壁 菌 门 (Firmicutes) (4.18%) 、 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi) (2.06%)、放线菌门 (Actinobacteria) 
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(1.22%)；在属水平上，将相对丰度低于 1%以及

在该水平上没有注释结果的真菌或细菌归于

Others，3 个温泉真菌群落菌属主要属于 7 个类群

(图 3-C)，分别是轮枝菌属(Verticillium) (23.24%)、

毛 孢 子 菌 属 (Trichosporon) (11.52%) 、 Hortaea 

(7.20%) 、 Cystobasidium (4.15%) 、 Gloeotinia 

(2.72%) 、 青 霉 菌 属 (Penicillium) (1.81%) 、

Sympodiomycopsis (1.34%)，3 个温泉细菌群落菌属

主要属于 8 个类群(图 3-D)，分别是 Vogesella 

(4.77%)、硝化螺菌属(Nitrospira) (4.17%)、单胞菌

属 (Sphingomonas) (3.94%) 、 异 常 球 菌 属

(Deinococcus) (3.50%)、假单胞菌属(Pseudomonas) 

(2.39%)、不动杆菌属(Acinetobacter) (1.58%)、苍

白杆菌属 (Ochrobactrum) (1.29%)、甲基杆菌属

(Methylobacterium) (1.24%)。 

2.6  温泉真菌、细菌群落与温泉环境因子的相

关性 

采用CCA探究影响海南省海口市温泉微生物

群落组成的环境因子。选用温度、pH、总磷、硝

酸盐氮、钙、镁等 6 个温泉因子以及相对丰度大

于 1%的真菌属进行 CCA 分析，分析发现温度、

pH、总磷、硝酸盐氮、镁等 5 个温泉因子对温泉

真菌群落有显著影响(P0.05)，根据各环境因子在

第一轴的投影，温度是影响海南省海口市 3 个温 

 

 
 

图 3.  3 个温泉真菌优势菌门(A)、细菌优势菌门(B)、真菌优势菌属(C)和细菌优势菌属(D)相对丰度 

Figure 3.  The relative abundance of fungal dominant phylum (A), bacterial dominant phylum (B), fungal 
dominant genus (C) and bacterial dominant genus (D) in the three hot springs.  
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泉真菌群落组成的主要因子(图 4-A)；选用温度、

pH、总磷、硝酸盐氮、钙、镁等 6 个温泉因子以

及相对丰度大于 1%的细菌属进行 CCA 分析，分

析发现温度、pH、总磷、硝酸盐氮、钙、镁等       

6 个温泉因子都对温泉真菌群落有显著作用

(P0.05)，根据各环境因子在第一轴的投影，总磷

是影响海南省海口市 3 个温泉细菌群落组成的主

要因子(图 4-B)。 

根据物种到环境因子的垂直距离越小，影响

越大，物种箭头与环境因子箭头的夹角呈锐角，

为正相关，呈钝角，为负相关，可知在真菌群落

的属水平中，轮枝菌属(Verticillium)、Gloeotinia

的主要影响因子是镁，呈正相关；Cystobasidium、

Sympodiomycopsis 的主要影响因子是总磷，呈正

相关；Hortaea、青霉菌属(Penicillium)的主要影响

因子是温度，呈正相关；毛孢子菌属(Trichosporon)

的主要影响因子是硝酸盐氮，呈正相关(图 4-A)。

在 细 菌 群 落 的 属 水 平 中 ， 异 常 球 菌 属

(Deinococcus)、甲基杆菌属(Methylobacterium)、

Vogesella、单胞菌属(Sphingomonas)的主要影响因

子是总磷，呈正相关；苍白杆菌属(Ochrobactrum)

的主要影响因子是温度，呈负相关；硝化螺菌属

(Nitrospira)的主要影响因子是温度，呈正相关；不

动杆菌属(Acinetobacter)的主要影响因子是硝酸盐

氮，呈正相关；假单胞菌属(Pseudomonas)的主要

影响因子是 pH，呈正相关(图 4-B)。 

3  讨论  

3.1  海口温泉微生物多样性 

海口 3 个温泉共聚类为 2271 个真菌 OTUs，

7044 个细菌 OTUs，注释到真菌 15 个门，细菌   

51 个门，与其他研究相比较，海口温泉微生物群

落组成多样性远远高于河南鲁山、云南腾冲等地

区。刘开辉等[18]高通量测序分析云南腾冲真菌多

样性，研究发现 5 处热泉共注释到 5 个真菌门；

秦亚玲等[19]高通量测序分析云南腾冲细菌多样性，

研究发现 3 处热泉共聚类为 141 个 OTUs，注释 

 

 
 

图 4.  3 个温泉真菌群落组成(A)、细菌群落组成(B)与温泉理化因子间的典范对应分析(CCA) 

Figure 4.  Canonical correspondence analysis (CCA) between physical and chemical factors and fungal 
communities (A) and bacterial communities (B) of the three hot springs. 
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到 19 个细菌门；刘丽等[20]研究河南鲁山五大温泉

水细菌多样性，研究发现五大温泉共聚类为  

2273 个 OTUs，注释到 40 个细菌门。海口温泉微

生物群落组成多样性远远高于河南鲁山、云南腾

冲等地区，是因为海口温泉与河南鲁山温泉、云

南腾冲温泉在温度、pH 等理化因子方面有显著

差异[18–20]。 

海口 3 个温泉细菌群落组成多样性远远高于

真菌群落组成多样性。本研究发现，海口 3 个温

泉的细菌 α 多样性指数(Ace 指数、Chao1 指数、

Shannon 指数和 Simpson 指数)均远远超过真菌 α

多样性指数，同时 3 个温泉细菌群落 OTUs 总数

(7044 个)远远高于真菌群落 OTU 总数(2271 个)。

与其他研究相比较，具有类似的结果，肖凯等[21]

曾对广东金山温泉沉积物中原核与真核微生物多

样性进行分析，研究发现金山温泉细菌多样性高

于真菌多样性。导致同一温泉细菌多样性高于真

菌多样性，是因为细菌的适应能力高于真菌，其

sigma70 因子能够增强对外界环境胁迫的耐受力

和抵抗作用[22]。 

在菌门分类水平上，海口 3 个温泉微生物群

落优势菌门基本相似。海口 3 个温泉真菌群落优

势菌门主要属于 2个类群：子囊菌门(Ascomycota)、

担子菌门(Basidiomycota)，但优势菌门的相对丰度

在 3 个温泉中有所差异，其中子囊菌门在海甸岛

荣域温泉的相对丰度最高(69.23%)，其次是西海岸

海长流温泉(46.44%)，最后是火山口开心农场温泉

(15.95%)；担子菌门在火山口开心农场温泉的相对

丰度最高 (27.38%) ，其次是海甸岛荣域温泉

(23.55%)，最后是西海岸海长流温泉(4.2%)。与其

他研究相比较，具有类似的结果，如 Kambura   

等[23]曾研究肯尼亚的马加迪湖与小马加迪湖碱性

温泉真菌多样性，结果表明子囊菌门、担子菌门

为优势菌门；Salano 等[24]研究肯尼亚裂谷的苏打

湖碱性温泉真菌群落多样性，结果表明子囊菌门

(80.33%)、担子菌门(11.48%)为优势菌门；刘开辉

等[18]研究云南腾冲热泉真菌群落，发现酸性温泉

的优势菌门为子囊菌门、担子菌门。本研究同时

发现，海口 3 个温泉细菌群落最大的优势菌门是

变形菌门(Proteobacteria)，但其相对丰度在 3 个温

泉中有所差异，变形菌门在海甸岛荣域温泉的相

对丰度最高(68.86%)，其次是火山口开心农场温泉

(49.23%)，最后是西海岸海长流温泉(23.79%)。与

其他研究相比较，具有类似的结果，如刘丽等[20]

研究河南鲁山碱性温泉细菌多样性，发现最大优

势菌门为变形菌门；Bohorquez 等[25] 研究哥伦比

亚安迪斯山脉酸性温泉的微生物群落，发现最大

的优势菌门为变形菌门。总之，温泉微生物群落

的优势菌门相对丰度在不同的生境中差异可能较

大，但优势菌门基本相似。温泉真菌群落优势菌

门是子囊菌门、担子菌门，是因为子囊菌门、担

子菌门具有良好的耐热机制，世界上已报道的耐

热真菌共有 89 种，其中超过一半(49 种)属于子囊

菌门和担子菌门[26–27]。温泉细菌群落最大优势菌

门为变形菌门，是因为变形菌门是细菌域中最为

庞大的一个类群，涵盖了极为广泛的代谢类   

型[28–30]。温泉微生物群落优势菌门的相对丰度在

不同的生境中差异较大，是因为温泉微环境的差

异，如林白雪[31]曾对厦门近海温泉微生物多样进

行研究，发现温泉温度的差异，影响了变形菌门

的相对丰度。 

在菌属分类水平上，海口 3 个温泉真菌群落

优势菌属有所不同。海甸岛荣域温泉(S1)的优势真

菌 属 是 轮 枝 菌 属 (Verticillium) (55.44%) 、
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Cystobasidium (12.04%)、毛孢子菌属(Trichosporon) 

(7.00%)、Gloeotinia (6.48%)、Sympodiomycopsis 

(4.00%)，其中 Cystobasidium 在火山口开心农场温

泉 (S2) 、西海岸海长流温泉 (S3) 中含量较低

(0.6%)，是因为 CCA 分析显示 Cystobasidium 的

主要影响因子是总磷，呈正相关，而在火山口开

心农场温泉(S2)、西海岸海长流温泉(S3)中总磷含

量极低(≤0.07 mg/L)；火山口开心农场温泉(S2)的

优势真菌属是毛孢子菌属(Trichosporon) (27.21%)、

轮 枝 菌 属 (Verticillium) (12.04%) 、 Gloeotinia 

(1.43%)，其中 Gloeotinia 在西海岸海长流温泉(S3)

中 含 量 较 低 (0.4%) ， 因 为 CCA 分 析 显 示

Gloeotinia 的主要影响因子是镁，呈正相关，而西

海 岸 海 长 流 温 泉 (S3) 中 镁 含 量 最 低 ， 仅 为      

2.06 mg/L；西海岸海长流温泉(S3)的优势真菌属

Hortaea (21.34%)、青霉菌属(Penicillium) (4.80%)、

轮枝菌属 (Verticillium) (2.24%)，其中青霉菌属

(Penicillium)在海甸岛荣域温泉(S1)、火山口开心

农场温泉(S2)中含量较低(0.6%)，是因为 CCA 分

析显示青霉菌属(Penicillium)的主要影响因子是温

度，呈正相关，而海甸岛荣域温泉(S1)与火山口开

心农场温泉(S2)的温度远远低于西海岸海长流温

泉(S3)。与其他研究相比较，发现云南腾冲酸性热

泉最大优势真菌属为枝孢属(Cladosporium)，碱性

热 泉 (pH=9.05) 最 大 优 势 真 菌 属 是 侧 齿 霉 属

(Engyodontiu)[19]，与海口温泉明显不同，是因为

环境因子影响了温泉微生物群落结构[32–33]。 

在菌属分类水平上，海口 3 个温泉细菌群落优

势菌属有所不同。海甸岛荣域温泉(S1)的优势细菌

属是 Vogesella (13.11%)、单胞菌属(Sphingomonas) 

(10.06%)、异常球菌属(Deinococcus) (10.05%)、甲

基杆菌属(Methylobacterium) (3.22%)、假单胞菌属

(Pseudomonas) (3.05%)、苍白杆菌属(Ochrobactrum) 

(2.87%)、不动杆菌属(Acinetobacter) (2.06%)，其

中 异 常 球 菌 属 (Deinococcus) 、 甲 基 杆 菌 属

(Methylobacterium)、Vogesella 在火山口开心农场

温泉 (S2)、西海岸海长流温泉 (S3)中含量较低

(0.86%)，是因为 CCA 分析显示异常球菌属

(Deinococcus)、甲基杆菌属(Methylobacterium)、

Vogesella 的主要影响因子是总磷，呈正相关，而

火山口开心农场温泉(S2)、西海岸海长流温泉(S3)

中总磷含量极低(≤0.07 mg/L)；火山口开心农场

温泉(S2)的优势细菌属是硝化螺菌属(Nitrospira) 

(8.01%)、假单胞菌属(Pseudomonas) (3.08%)、不

动 杆 菌 属 (Acinetobacter) (2.32%) 、 单 胞 菌 属

(Sphingomonas) (1.28%) ， 其 中 单 胞 菌 属

(Sphingomonas)在西海岸海长流温泉(S3)中含量较

低 (0.4%)，是因为 CCA 分析显示单胞菌属

(Sphingomonas)的主要影响因子是总磷，呈正相

关，而西海岸海长流温泉 (S3)中总磷含量最低 

(0.07 mg/L)；西海岸海长流温泉(S3)优势细菌属硝

化 螺 菌 属 (Nitrospira) (4.04%) 、 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas) (1.03%) ， 其 中 硝 化 螺 菌 属

(Nitrospira)在海甸岛荣域温泉 (S1)中含量较低

(0.5%)，是因为 CCA 分析显示硝化螺菌属

(Nitrospira)的主要影响因子是温度，呈正相关，而

海甸岛荣域温泉(S1)温度最低(39.2 °C)；假单胞菌

属(Pseudomonas)是海口 3 个温泉共有的优势细菌

属，因为 CCA 分析显示假单胞菌属(Pseudomonas)

的主要影响因子是 pH，而 3 个温泉都是弱碱性泉。

与其他研究相比较，发现喜玛拉雅北部地区碱性

温 泉 的 最 大 优 势 细 菌 属 是 Paludibacter 

(66.96%)[34]，云南腾冲酸性热泉最大的优势细菌

属是酸杆菌属(Acidibacillus) (35.6%)[19]，与海口温
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泉明显不同，是因为温泉间的温度、pH、矿物成

分等存在差异，影响了温泉的群落结构[2]。 

3.2  海口温泉微生物多样性影响因素 

海口 3 个温泉的温度、pH、总磷、硝酸盐氮、

镁、钙等 6 个理化性质有差异，而温泉的硒、镉、

铅等理化性质未检出(浓度太低)。因此选用温度、

pH、总磷、硝酸盐氮、镁、钙等 6 个理化性质进

行海口温泉微生物多样性影响因素分析。本研究

发现，温度、pH、总磷、硝酸盐氮、镁等 5 个理

化因子都对真菌和细菌群落有显著影响，但影响  

3 个温泉真菌和细菌群落的主要因子是不同的，影

响真菌群落的主要因子是温度，而影响细菌群落

的主要因子是总磷，是因为真菌与细菌在生物类

型、细胞结构、增殖方式等方面有很大的不同[35]，

所以对同一环境因子的耐受范围不同。同时发现，

钙对细菌群落有显著影响(P<0.05)，而对真菌群落

无显著影响，是因为钙对细菌有着重要的作用，

参与了细菌对温度、盐、渗透压的早期感应以及

细胞分裂、细胞分化、基因表达等多种生命过   

程[36]。影响温泉微生物群落的因子有很多，比如

温泉的温度[1]、酸碱度[37]、地理位置[38]、硫、铁、

砷等温泉水化学成分[39]。同时发现，不同地域的

温泉，其微生物群落的主要影响因子可能不同。

Chan等[40]探究影响马来西亚中性温泉微生物多样

性的理化因子，发现主要影响因子是温度；Mathur 

等[39]研究非生物因素对美国黄石国家公园酸性温

泉微生物多样性的影响，发现温泉的矿物化学成

分是影响细菌群落的主要因子；Uribe-Lorío 等[41]

探究哥斯达黎加温泉中细菌群落的影响因子，发

现 pH 是主要的影响因子。不同地域温泉微生物群

落的主要影响因子不同，与不同地域的温泉微环

境存在较大的差异有关，如马来西亚中性温泉、

美国黄石国家公园酸性温泉、哥斯达黎加温泉在

矿物质成分、温度、pH 等方面存在较大差异[39–41]。 

4  结论 

本文首次采用高通量测序技术分析了海南省

海口市温泉的真菌和细菌多样性，发现其温泉中

含有丰富的微生物资源，远高于国内其他地区温

泉微生物多样性，最大的优势真菌门是子囊菌门

(Ascomycota) (43.88%)，最大的优势细菌门是变形

菌门(Proteobacteria) (47.32%)，最大的优势真菌属

是轮枝菌属(Verticillium) (23.24%)，最大的优势细

菌属是 Vogesella (4.77%)。所研究的 3 个温泉间微

生物群落优势菌门基本相似，但优势菌属有所不

同。分析发现海口温泉真菌群落的主要影响因子

是温度，细菌群落的主要影响因子是总磷。本研

究为了解我国热带岛屿地热温泉微生物多样性和

资源开发利用提供了基础。 
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Diversity of fungi and bacteria in hot springs in Haikou, Hainan 
province 
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Abstract: [Objective] Haikou is rich in hot spring resources and the research on the microbial diversity of hot 
springs is conducive to the further development and utilization of the microbial resources in Hainan hot springs. 
[Methods] Microbial ITS sequences and V3–V4 region of 16S rRNA gene in three hot springs (Rongyu hot spring 
on haidian island, S1; Happy farm hot spring in the crater, S2; and west coast Haichangliu hot spring, S3) water 
samples were sequenced by Illumina HiSeq high–throughput sequencing technology and were analyzed by 
bioinformatics. [Results] Analysis of alpha diversity shows that in the fungal community, S3>S1>S2, and in the 
bacterial community, S2>S1>S3. Beta diversity analysis shows that the compositions of fungal and bacterial 
communities in the three hot springs were significantly different; Classification analysis shows that the dominant 
phyla of hot spring fungal community were Ascomycota and Basidiomycota and those of hot spring bacterial 
community were Proteobacteria, Bacteroidetes, Thermi, Nitrospirae, Chlorobi, Firmicutes, Chloroflexi, 
Actinobacteria; Canonical correspondence analysis shows that temperature was the main influencing factor on 
fungus community in the three hot springs, and total phosphorus on bacterial community. [Conclusion] Haikou hot 
springs have abundant microbial resources. The microbial community composition is mainly affected by 
temperature for fungi and total phosphorus for bacteria. 
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