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摘   要：【目的】热液羽流在浮力上升和非浮力侧向迁移过程中与背景海水不断进行物质和能量

的交换。因海底热液活动和洋流的流速流向均存在动态变化性，热液羽流的高度、物理化学参数

和微生物群落也随时空发生演化。然而，由于缺乏热液羽流的长期监测和时序取样，微生物群落

(尤其是古菌)的多样性及其时空演化尚不清楚。【方法】2018 年 7 月−2019 年 6 月，在卧蚕 1 号热

液喷口东南 300 m 处放置了一套带有 2 个沉积物捕获器(分别距海底 300 m 和 40 m)和一个浊度仪

(距海底 150 m)的锚系潜标，对热液羽流和热液羽流下方颗粒物沉降区的近底水样进行了为期

18 个月的观测和时序采样。本研究采用 16S rRNA 基因高通量测序技术研究了水样中古菌群落的

多样性，以了解羽流层和近底沉降层古菌群落结构的特征与时空演化。【结果】热原体纲

(Thermoplasmata)、甲烷八叠球菌纲(Methanosarcinia)和甲烷杆菌纲(Methanobacteria)等热液来源

古菌，当浊度异常值较高时，它们的丰度也增加。从空间上看，热液羽流区和近底沉降区古菌群

落结构在门和纲水平上具有相似性，但在目水平上表现出差异性，而且各主要类群的相对丰度也

存在差异，其中热原体纲在羽流层中的丰度普遍高于近底沉降层，而氨氧化古菌和甲烷八叠球菌

纲在沉降层的丰度较高。【结论】卧蚕热液区东南 300 m 热液羽流层和近底沉降层均受到了热液
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的影响，羽流层受热液影响的程度相对更显著，而近底沉降层除了受到一定程度的热液影响外，还

可能受到了再悬浮沉积物的影响。热液贡献大小的动态变化和底层沉积物再悬浮可能是造成热液

区近端水体古菌群落时空异质性的主要因素。本研究深化了对热液影响区古生菌群落结构及其月

际尺度时空分布特征的认识。 

关键词：卧蚕 1 号热液区；热液羽流；古菌；时空演化；印度洋 
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Abstract: [Objective] Hydrothermal plumes exchange matter and energy with background 
seawater during the processes of buoyant rising and non-buoyant lateral migration. Due to the 
dynamic variability of both hydrothermal activity and ocean currents, the pattern, 
physico-chemical parameters, and microbial communities of hydrothermal plumes experience 
spatio-temporal variations. However, due to the lack of long-term monitoring and time-series 
sampling of hydrothermal plumes, the diversity and spatio-temporal variations of microbial 
communities, especially archaea, remain unclear. [Methods] From July 2018 to June 2019, a 
mooring system with two sediment traps (one for collection of hydrothermal plume samples 
300 m above seafloor and the other for collection of near-bottom water 40 m above seafloor) 
and a turbidity sensor (150 m above seafloor) was deployed at 300 m southeast of the active 
Wocan-1 hydrothermal field for 18 months. We employed 16S rRNA gene high-throughput 
sequencing to study the diversity and spatio-temporal variations of archaeal communities in the 
samples on the monthly scale. [Results] The abundance of hydrothermal plume-associated 
archaea including Thermoplasmata, Methanosarcinia, and Methanobacteria increased when 
turbidity anomalies were higher. Spatially, the archaeal community structures in the 
hydrothermal plume and near-bottom water were similar at the phylum and class levels but 
showed differences at the order level. The relative abundance of Thermoplasmata was 
generally higher in the plume, whereas ammonia-oxidizing archaea and Methanosarcinia were 
more abundant in the near-bottom water. [Conclusion] Both the hydrothermal plume and the 
near-bottom water from 300 m southeast of the Wocan-1 hydrothermal field were affected by 
hydrothermal fluids, with the plume layer being more significantly affected. The near-bottom 
layer was affected by re-suspended sediments in addition to hydrothermal fluids. Dynamic 
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changes of hydrothermal contributions and re-suspension of sediments were probably the main 
factors responsible for the spatial and temporal heterogeneity of archaeal communities. This 
study gives insights into the structure and spatio-temporal evolution of the archaeal community 
in the hydrothermal-influenced zone on a monthly scale. 
Keywords: Wocan-1 hydrothermal field; hydrothermal plume; archaea; spatio-temporal evolution; 
Indian Ocean 
 
 

热液羽流由海底热液喷口喷出的高温流体

和周围的冷海水混合形成。在热浮力的作用

下，热液羽流可以上升至数百米高度，并在中

性浮力的作用下横向扩散数千公里[1-2]。随着热

液羽流的扩散，羽流中形成的颗粒物会沉降下

来，在靠近喷口区域形成热液沉积物。热液羽

流的物理化学特征与背景海水不同，如浊度升

高、含有还原性化学物质(如NH4
+、Mn2+、Fe2+、

CH4、H2S、H2)等，可为微生物的生长和繁

殖提供电子供体和能量 [3-4]。过去近 20 年的

研究表明，热液羽流中孕育着各种微生物群

落[5]，在这些微生物群落中，发现了多种特征

古生菌，如泉古菌门(Crenarchaeota)、奇古菌

门(Thaumarchaeota)中的氨氧化古菌 Candidatus 
Nitrosopumilis maritimus 和广古菌门(Euryarchaeota)
中的 Marine_Group_Ⅱ (MGⅡ)，它们存在于全

球不同地区的热液羽流中 [6-15]。除了对热液羽

流微生物群落结构取得认识外，前人还揭示了

东太平洋胡安德富卡洋脊 Endeavour 段(Juan de 
Fuca Endeavour)、大西洋中脊彩虹(Rainbow)热
液区和瓜伊马斯盆地(Guaymas Basin)等热液区

热液羽流中微生物群落结构的时空变化[9,11,16-21]。

然而，这些研究主要集中在热液喷口附近的浮

力羽流区域，对距离喷口一定距离的中性浮力

羽流区及其下方的颗粒沉降区的研究较少。然

而，大多数研究使用的样品为温盐深剖面仪

(conductivity temperature depth, CTD)收集得到

的，长时间序列样品十分稀缺。因此，目前人

们对热液羽流影响区微生物群落的时空变化并

不清楚。 
卧蚕 1 号热液区(6°22′N，60°31′E，水深  

3 000 m)位于西北印度洋卡尔斯伯格脊的新火

山脊上，属于典型的镁铁岩型高温热液系统，

由中国大洋 28 航次于 2013 年首次发现[6,22]。该

热液喷口流体的最高温度为 358 ℃，背景海水温

度不到 2 ℃，热液喷出后在浮力上升的同时迅速

被海水冷却，2017 年“蛟龙”号载人深潜测量到

的中性浮力羽流深度位于水深 2 550−2 850 m，

厚度为 100−300 m[21]。热液沉积岩芯的地球化

学分析和年代测定表明，卧蚕热液区在过去的

1 069 年中持续活跃，但活动强度有所变化，热

液源的铁通量为 9 483−10 834 mg/(cm2·kyr)[6]。 
2018 年7月，在中国大洋49航次调查期间，

在活跃的卧蚕 1 号热液喷口东南方向 300 m 处

(60°31′48.468″E，6°21′32.364″N，水深 2 840 m)
布放了一套带有 2 个沉积物捕集器和一个浊度

传感器的锚系潜标，进行了为期 11 个月的样

品采集工作，每隔 15 d 采集一次热液羽流样品

(离底 300 m)和羽流下方受沉降颗粒影响的水

体样品(离底 40 m) (图 1A、1B)。本课题组前

期对热液羽流样品及下方受沉降颗粒影响的

水样中的细菌群落结构及其时空变化进行了

研究 [19]，然而，对古菌群落的分布及其时空变

化尚不清楚。本研究利用高通量测序技术分析

水样中古菌的多样性，旨在比较分析中性浮力

羽流区与近底热液颗粒沉降区之间古细菌群落

结构及其丰度的差异，为热液羽流影响区微生

物与环境之间的相互作用提供重要信息。 
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图 1  采样点位置和浊度值[21]   A：卧蚕 1 号热液区地形图和沉积物捕集锚(ST2)的观测位置. B：热液

羽流示意图和样品采集位置. C：采样点浊度值的时间变化 
Figure 1  Location of sampling sites and turbidity values[21]. A: Topographic map of the Wocan-1 
hydrothermal area and observation location of sediment trap anchor (ST2). B: Schematic diagram of 
hydrothermal plume and sample collection location. C: Temporal variation of turbidity values at sampling sites. 
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1  材料与方法 
1.1  样品采集 

2018 年，中国大洋 49 航次在卧蚕 1 号热

液区 ST2 站点(60°31′48.468′′E，6°21′32.364′′N)
处布放了一套带有 2 个沉积物捕集器和一个浊

度传感器的锚系潜标(McLANE 公司)(以下简称

捕获器)[6]。2 个捕获器分别距底 300 m 和 40 m，

浊度计(Seapoint 公司)和海流计(Aanderaa 公司)
放置在离底 150 m 的高度。每个捕获器各携带

21 个 500 mL 取样管，用于采集热液羽流的水

样。每管样品对准采样口收集样品的间隔时间

为 15 d，采样时间为 2018 年 7 月 13 日至 2019 年

5 月 24 日，总时长为 11 个月，浊度仪则每 0.5 h
记录 1 次水体浊度。2019 年 12 月，该套装

置由中国大洋 57 航次回收，在海底的时长

为 18 个月[20]。ST2 采样点的采样时间为 2018 年

7 月 29 日−2019 年 5 月 25 日，期间羽流浊度

变化情况如图 1C 所示。 
在布放之前，每个取样管均装有超纯水配

置的浓度为 4%的福尔马林溶液，以保存生物样

本。沉积物捕集器的锚定位置是通过声学三角

测量确定的，位置误差为±20 m。回收的样品

迅速储存于−20 ℃冰箱中。本研究选择了浊度

异常期间采集的水样和其他具有代表性的样本

(共 13 个样本)进行生物多样性分析，其中 ST2T

代表上层(离底 300 m)样本，ST2B 代表下层(离

底 40 m)样本。详细的样本信息见表 1。 

1.2  样品 DNA 提取和高通量测序 
本研究采用 CTAB 法[7]提取水样 DNA。水

样经 0.22 μm滤膜过滤后收集于离心管中，加入

13.5 mL DNA 提取缓冲液，经过 3 次反复冻融

进行有效提取。加入蛋白酶和溶菌酶以促进细

胞裂解，将混合物放在摇床中孵育；加入 20% 

SDS 于 65 ℃水浴锅中水浴 2 h。加入等体积苯

酚:氯仿:异戊醇(25:24:1，体积比)，8 000 r/min 离

心30 min，弃去上清液，用预冷的70%乙醇清洗沉

淀并在−20 ℃温育过夜。8 000 r/min 离心 20 min

弃去乙醇，将沉淀溶解在 50 μL 无菌去离子水

中，−80 ℃保存。提取的 DNA 送至上海美吉生

物医药科技有限公司进行微生物高通量测序。 
 
表 1  样品信息 
Table 1  Sample information 
Station Sample Time Height above seafloor (m) Turbidity 
ST2T ST2_T_2 2018-08-13−2018-08-27 300 + 

ST2_T_5 2018-09-27−2018-10-11 300 +++ 
ST2_T_8 2018-11-11−2018-11-25 300 − 
ST2_T_10 2018-12-11−2018-12-25 300 − 
ST2_T_12 2019-01-10−2019-01-24 300 + 
ST2_T_16 2019-03-11−2019-03-25 300 ++ 
ST2_T_21 2019-05-25−2019-06-09 300 + 

ST2B ST2_B_2 2018-08-13−2018-08-27 40 + 
ST2_B_5 2018-09-27−2018-10-11 40 +++ 
ST2_B_7 2018-10-27−2018-11-10 40 − 
ST2_B_9 2018-11-26−2018-12-10 40 − 
ST2_B_16 2019-03-11−2019-03-25 40 ++ 
ST2_B_20 2019-05-10−2019-05-24 40 − 

+++, ++, +, – represent for the intensities of hydrothermal anomalies of very strong, strong, minor, and no anomaly, respectively. 
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使用引物 524F10extF (5′-TGYCAGCCGCC 
GCGGTAA-3′)和 Arch958RmodR (5′-YCCGGC 
GTTGAVTCCAATT-3′)引扩增古菌 16S rRNA 基

因的 V4−V6 区[23-24]。PCR 反应体系：5×TransStart 
FastPfu 缓冲液 4 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，

上、下游引物(5 μmol/L)各 0.8 μL，TransStart 
FastPfu DNA 聚合酶(2.5 U/μL) 0.4 μL，模板

DNA 10 ng，ddH2O 补足至 20 μL。每个样本    
3 个重复。PCR 反应程序：95 ℃ 3 min；95 ℃   
30 s，53 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，共 37 个循环；72 ℃ 
10 min。PCR 反应结束及扩增产物检测纯化合

格后对其进行测序，本研究所用的文库构建及

测序平台为 Illumina MiSeq 平台。高通量测序

文库的构建以及基于 Illumina MiSeq 平台的测

序由上海美吉生物医药科技有限公司完成。 

1.3  数据处理及分析 
使用 Fastp 软件[25]进行原始数据质量控制，

使用 Flash 软件进行拼接。过滤 reads 尾部质量

值 20 以下的碱基，设置 50 bp 的窗口，如果窗

口内的平均质量值低于 20，则从窗口开始修

剪后端碱基。过滤质控后 50 bp 以下的 reads 或

包含 N 碱基的 reads；将 2 条 reads 进行序列比

对，按照 PE reads 之间的 overlap 关系将成对的

reads拼接为一条；根据序列首尾两端的 barcode
和引物序列区分样品得到有效序列，并校正序

列方向，最终得到各样本的有效序列。 
微生物多样性及其群落结构在美吉生物云

平台 (http://cloud.majorbio.com/)上进行分析。

使用 Uparse 软件将相似度为 97%的有效序列进

行操作分类单元 (operational taxonomic unit, 
OTU)聚类。参考 Silva 和 Greengene 数据库，

采用 RDP classifier 贝叶斯算法对每个 OTU 的代

表性序列进行物种分类。用 Mothur[26]计算样本

中古菌群落的 α 多样性指数(Shannon 指数、

Simpson 指数、 ACE 指数、 Chao1 指数和

Coverage 值)。使用 Wilcox 秩和检验(P<0.05)
评估物种组成的组间差异。所有检验的显著性

临界值均为 P<0.05。 

2  结果与分析 

2.1  古菌群落多样性 
2.1.1  α 多样性 

在 13 个样本中，共获得了 523 345 条有效

的古菌序列。对优化序列进行拆分及去除冗余

等操作后，按照 97%的相似性进行 OTU 聚类，

得到了 271 个古菌的 OTU。对样本进行了 α 多

样性分析，获得了不同样本中古菌的 Shannon
指数、Simpson 指数、ACE 指数、Chao1 指数

及 Coverage 值(表 2)。 
Coverage 值是群落覆盖率的指标。表 2 显

示，13 个样本的覆盖率均超过 99.9%，表明测

序深度已覆盖到样品中的所有物种。从稀释曲

线趋势(图 2)来看，测序结果能够很好地反映样

品中微生物的真实情况。 Shannon 指数和

Simpson 指数表示物种多样性，Shannon 指数越

高表示多样性越高，Simpson 指数越高表示多

样性越低。ACE 指数和 Chao1 指数表示物种丰

富度，数值越高表示物种越丰富。上层样本 T_5、

T_8 和 T_10 的香农(Shannon)指数和 ACE 指数

高于下层样本B_5、B_7和B_9。然而T_2、T_16、
T_21 样本的 Shannon 指数和 ACE 指数低于 B2、

B16、B20 样本。Simpson 指数则呈相反趋势。

这些指数在空间和时间尺度上的变化表明，随

着时间的推移，古菌的多样性和丰富度也在发

生变化，其中 T5 样本的多样性和丰富度最高。 
2.1.2  β 多样性 

在基于 Bray-Curtis 距离算法的非度量多维

尺度(non-metric multidimensional scaling, NMDS) 
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表 2  α 多样性指数 
Table 2  Alpha diversity index 
Height (m) Sample Shannon index Simpson index ACE index Chao1 index Coverage 
300 ST2_T_2 2.13 0.15 28.41 30.00 1.00 

ST2_T_5 2.93 0.09 107.10 104.00 1.00 
ST2_T_8 2.89 0.09 98.38 96.50 1.00 
ST2_T_10 2.67 0.12 69.37 67.14 1.00 
ST2_T_12 1.31 0.37 21.13 20.50 1.00 
ST2_T_16 1.95 0.17 12.11 11.00 1.00 
ST2_T_21 2.07 0.18 32.84 30.75 1.00 

40 ST2_B_2 2.23 0.14 75.83 48.25 1.00 
ST2_B_5 2.47 0.15 65.81 64.60 1.00 
ST2_B_7 1.88 0.21 21.56 20.50 1.00 
ST2_B_9 2.08 0.15 47.89 31.75 1.00 
ST2_B_16 2.67 0.10 56.64 54.25 1.00 
ST2_B_20 2.81 0.10 59.26 59.00 1.00 

 
分析图(图 3)中，所有样品被聚类为 2 组(ST2T
和 ST2B)。这 2 组样本有重叠，表明上下 2 层

之间古菌群落组成具有一定的相似性。由于来

自同一层的样本倾向于聚为一组，表明层内的

样品物种组成趋于一致。然而，B_2、T_16 和

T_21 样本位于圆圈之外，与其他样本的距离

较大，表明这 3 个样品的物种组成存在显著差

异。因此，从上层样本的聚类圈大于下层样本 

 

 
 
图 2  Shannon 指数稀释曲线 
Figure 2  Shannon dilution curve. 

的聚类圈可以看出，上层样本之间的物种组成

差异大于下层样本。同一层内不同时间采集的

样本之间的距离则代表了时间上古菌群落组成

的差异。例如，B_16 和 B_20 倾向于与 T_5 和

T_8 聚类，而与 B_5、B_7 和 B_9 相距较远。 
 

 
 
图 3  基于Bray-Curtis距离算法的古菌群落差异

非度量多维尺度分析 
Figure 3  Nonmetric multidimensional scale analysis 
of archaea community differences based on 
Bray-Curtis distance. 
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2.2  古菌群落组成 
ST2 站位中，对 13 个样品总计 271 个 OTU

进行了物种分类统计，共获得了 9 门 17 纲 27 目

37 科 46 属 74 种的古菌物种信息。结果表明，

2 层中高丰度的门类相同，但相对丰度不同 
(图 4A)。所有样本中相对丰度最高的 2 个门类分

别是泉古菌门(Crenarchaeota, 52.49%−99.26%)
和热原体门(Thermoplasmatota, 0.00%−29.76%)。
在纲水平(图 4B)，古菌群落中的主要类群包括

亚 硝 化 短 小 杆 菌 纲 (Nitrososphaeria, 
38.41%−97.15%)、热原体纲 (Thermoplasmata, 
0.00%−29.76%) 、 甲 烷 八 叠 球 菌 纲

(Methanosarcinia, 0.00%−26.01%)、热变形菌

纲 (Thermoprotei, 0.00%−14.07%) 、热球菌纲

(Thermococci, 0.00%−5.07%) 和 甲 烷 杆 菌 纲

(Methanobacteria, 0.00%−5.39%)。在目水平

上(图 4C)，古菌群落主要以 Nitrosopumilales 
(11.22%−97.15%)和Marine_Group_Ⅱ (0.00%−29.76%)
为主。在属水平上(图 4D)，古菌群落主要是

Candidatus Nitrosopumilus (0.00%−87.91%)和拟

甲烷球菌属(Methancoccoides, 0.00%−25.33%)。 
分析结果表明，泉古菌门(Crenarchaeota)

是样本中相对丰度最高的优势菌门，在所有样

本中均有出现，相对丰度高达 99.26%。在泉古

菌门(Crenarchaeota)中，亚硝化短小杆菌纲

(Nitrososphaeria)是数量最多的类群，相对丰度 
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图 4  样品中古菌群落的组成   A：门水平古菌相对丰度. B：纲水平古菌相对丰度. C：目水平古菌相

对丰度. D：属水平古菌相对丰度. 其中横坐标红色为上层样品，蓝色为下层样品 
Figure 4  Composition of archaea community in the samples. A: Relative abundance of ST2 phylum level 
archaea. B: Relative abundance of ST2 class level archaea. C: Relative abundance of ST2 order level archaea. 
D: Relative abundance of ST2 genus level archaea. The red of the horizontal coordinate is the upper sample, 
and the blue is the lower sample. 
 
高达 97.15%。亚硝化短小杆菌纲(Nitrososphaeria)
是泉古菌门(Crenarchaeota)中氨氧化古菌的代

表 类 群 。 在 上 层 ， 亚 硝 化 短 小 杆 菌 纲

(Nitrososphaeria)的相对丰度略低于下层，而热

原体纲 (Thermoplasmata)的相对丰度则与之相

反。具体表现为在 T_16 和 T_21 中的亚硝化短小

杆菌纲(Nitrososphaeria)相对丰度较小，而热原

体纲(Thermoplasmata)相对丰度较大。仅在 T_12
中 ， 亚 硝 化 短 小 杆 菌 纲 (Nitrososphaeria) 占
93.99%，而热原体纲 (Thermoplasmata)的相对



 

 

 

巫苑桢 等 | 微生物学报, 2024, 64(6) 1857 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

丰度小于 0.01%。在一些样本(T_2、T_5、B_5)
中发现了甲烷八叠球菌纲(Methanosarcinia)，
此菌纲相对丰度较低。此外，在该研究区域还发

现了热变形菌 纲 (Thermoprotei) 和 热 球 菌 纲

(Thermococci)，它们是温泉和深海热液区特有

的嗜热微生物。在属水平上，T_16 和 T_21 样

本中属于亚硝化短小杆菌纲(Nitrososphaeria)水
平的 Candidatus Nitrosopumilus 的相对丰度小

于 0.01，其在下层的相对丰度高于上层。还有

许多属水平的古菌尚未被分类。 

3  讨论 

3.1  热液羽流影响区古菌群落随时间的变化 
为了能清晰地分辨不同菌纲随时间的变

化，分别绘制了部分丰度较高且具有代表性的

菌纲上层和下层的气泡图(图 5)。对 ST2 站位同

一层位不同采样时间的样本进行分析，发现了几

个值得注意的趋势。热原体纲(Thermoplasmata)
属于样本中观察到的第二大古菌门，即热原体

门(Thermoplasmatota)。热原体纲(Thermoplasmata)
的最适生长温度高于 60 ℃[27]。海流计上的温

度传感器显示，在该站位捕获的羽状流温度范

围为 1.8−2.1 ℃[28]，属于低温的环境，推测此

站位的热原体纲可能为热液羽流从喷口附近携

带而来。由于热原体门(Thermoplasmatota)中的

大多数类群都是未经培养的古菌，因此对热原

体纲(Thermoplasmata)的研究十分有限。不过，

热原体纲有可能参与单芳香族化合物的厌氧氧化

过程，直接或间接参与甲烷代谢循环[29-31]。在这

一类群中，常见的古菌目包括 Marine_Group_Ⅱ 
(MGII)和 Methanomassiliicoccales，两者都与

产甲烷有关。MGII 是有机营养微生物，能够

直接发酵和利用热液环境中常见的复杂有机

分子。发酵后，这些有机底物可产生 H2 和

CO2
[32-33]。已有研究发现在高温热液喷口区域

存在一定丰度的热原体纲(Thermoplasmata)[34]，结

合图 5A 所示，热原体纲(Thermoplasmata)的相

对丰度有明显的时间变化，特别是在浊度异常

期间，上层样本相对丰度有所增加，因此，可

将其作为热液指示菌纲。由于该站位上层和下

层都有热原体纲 (Thermoplasmata)出现，因此

认为上下层均受到热液羽流的影响。随着时间

的推移，亚硝化短小杆菌纲 (Nitrososphaeria)
的相对丰度始终保持在较高水平，与其他类

群相比，变化相对较小。亚硝化短小杆菌纲

(Nitrososphaeria)来源于背景海水，在热液系

统 中 也 较 为 常 见 ， 如 已 有 研 究 表 明 在

Guaymas 热液系统中存在亚硝化短小杆菌纲

(Nitrososphaeria)[35-36]。 
为了清晰判断其他丰度较低的类群随时间

的变化情况，对其随时间变化绘制了气泡图

(图 5C、5D)。热变形菌纲(Thermoprotei)、热

球菌纲 ( T h e r m o c o c c i )、甲烷八叠球菌纲

(Methanosarcinia)和甲烷杆菌纲(Methanobacteria)
都是能在高温环境下生存的嗜热菌[27,37-39]。其

中甲烷八叠球菌纲(Methanosarcinia)和甲烷杆

菌纲(Methanobacteria)是严格厌氧的产甲烷菌，

其底物谱有限，主要利用C1和C2化合物进行代

谢[40-41]，甲烷八叠球菌纲(Methanosarcinia)水平

下丰度较高的 2 个古菌属为拟甲烷球菌属

(Methanococcoides)和嗜热球菌属(Thermococcus)，
拟甲烷球菌属(Methanococcoides)主要存在于热

液喷口及沉积物中，嗜热球菌属(Thermococcus)
的最适生长温度为 88 ℃[42-43]。甲烷杆菌纲的主

要属为甲烷球形菌属(Methanosphaera)和甲烷杆

菌属(Methanobacterium)。其中甲烷球形菌属

(Methanosphaera)的最适生长温度为 37 ℃，在低

于 25 ℃和高于 45 ℃的环境中几乎不能存活[44]。

甲烷杆菌属(Methanobacterium)的最适生长温度

为 37−45 ℃[45]。卧蚕热液区是一个典型的镁铁 
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图 5  不同高度样品部分古菌类群相对丰度随时间变化   A、C：ST2T. B、D：ST2B. +++、++、+、–
代表热液异常的强度，分别为非常强、强、弱和无异常 
Figure 5  Temporal changes in the relative abundance of selected class level archaeal in samples from 
different depths over time. A, C: ST2T. B, D: ST2B. +++, ++, +, and – represent the intensity of 
hydrothermal anomalies, indicating very strong, strong, slight, and no anomalies, respectively. 
 
岩型高温热液系统[6]，热液流体中含 H2、H2S、
CH4、CO2，其中 CO2 的浓度高于 CH4

[46]。这一

地球化学特征表明，该热液区能为依赖二氧化

碳途径的产甲烷古菌提供一个有利的生态位。

结合图 5C、5D 所示，在上层和下层样本中，甲

烷八叠球菌纲 (Methanosarcinia)和甲烷杆菌纲

(Methanobacteria)在浊度异常期间有明显的相对

丰度增加，认为这两类菌纲均与热液输入有关。 
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3.2  热液羽流影响区古菌群落在垂向空间

上的变化 
我们对上层和下层样本中古菌物种丰度的

差异进行了分析，如图 6A 所示，热原体纲

(Thermoplasmata)、热变形菌纲(Thermoprotei)和
深古菌纲(Bathyarchaeia)在上层样本中的丰度

高于下层样本。然而下层样本中的亚硝化短小

杆菌纲 (Nitrososphaeria)和甲烷八叠球菌纲

(Methanosarcinia)的相对丰度更高。因上层样

本取自中性羽流层，受到热液输入更大的影

响，而下层近底水体除了受热液沉降颗粒物影

响外，还可能受沉积物再悬浮的影响，认为甲

烷八叠球菌纲拟甲烷球菌属(Methanococcoides)
除了来自羽流层沉降外，还有部分可能来自沉积

物，从而影响了甲烷八叠球菌纲(Methanosarcinia)
的整体相对丰度。热原体纲(Thermoplasmata)
和热变形菌纲(Thermoprotei)的最适生长温度均

高于 60 ℃，这两类古菌则由热液羽流带至该

区域[27,47]。另外，热原体纲(Thermoplasmata)
和深古菌纲(Bathyarchaeia)经常共存，它们在

有机碳矿化过程中可能具有共同或互补的生态

作用[48-51]。在属水平上(图 6B)，下层样本中的

化能自养古菌 Candidatus Nitrosopumilus 的相

对丰度明显更高(P<0.05)，而且该化能自养微 
 

 
 

图 6  相同采样时间不同采样高度样品(ST2T 和 ST2B)的古菌主要类群组间差异对比   A：纲水平. B：

属水平. *：P<0.05 
Figure 6  Comparative analysis of archaeal main taxonomic groups among samples at different sampling 
depths but the same sampling time (ST2T and ST2B). A: On the class level. B: On the genus level. *: P<0.05. 
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生物丰度与有机物含量密切相关，这可以解释

为什么在靠近海底的深部位置该古菌丰度会增

加[52-53]，而其他属的丰度并无明显差异。前人研

究指出热液羽流中古菌的群落结构在空间上具

有同质性，而在时间上是动态的[15]。本研究表

明，在近喷口 300 m 范围内，热液羽流层和近底

沉降层古菌群落结构在属水平上表现出一定的

差异性。 

4  结论 
本研究采用 Illumina MiSeq 高通量测序技

术对卧蚕 1 号热液区附近羽流影响区的古菌

群落空间结构及其月际尺度上的变化进行研

究。结果显示，研究区域内的优势古菌纲为

亚硝化短小杆菌纲 (Nitrososphaeria)和热原体

纲 (Thermoplasmata)。在时间尺度上，热原体

纲 (Thermoplasmata) 、 甲 烷 八 叠 球 菌 纲

(Methanosarcinia)和甲烷杆菌纲(Methanobacteria)
在热液活动增强时，相对丰度升高，认为这 3 种

菌纲均主要来自热液输入；氨氧化古菌亚硝化

短小杆菌纲(Nitrososphaeria)相对丰度持续位于

高值，相对于其余菌纲变化范围小。在空间尺

度上，热原体纲 (Thermoplasmata)、热变形菌

纲 (Thermoprotei)和深古菌纲 (Bathyarchaeia)在
上层的丰度高于下层样本；而氨氧化古菌属

Candidatus Nitrosopumilus 和甲烷八叠球菌纲

(Methanosarcinia)在下层的丰度较上层高，推测

两者的丰度还受到了沉积物再悬浮的影响。由

以上研究认为，在西北印度洋卧蚕 1 号近喷口

300 m 范围内，古菌群落结构在时空上具有异

质性。本研究探究了活动热液喷口附近热液羽

流影响区域的古菌群落时空演化特征，进一步

补充了该区域古菌群落时空分布信息，为深入

研究古菌与环境的互作提供重要信息。 
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