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提要：【研究目的】研究地热系统微生物群落组成有助于揭示地热流体地球化学演化和指示热储地球化学环境。已

有研究显示，林甸地热田热水还原性强且富含甲烷，但关于微生物在甲烷形成中的作用研究较少。本文旨在分析林

甸地热田热水中微生物的群落结构和多样性特征，并揭示其甲烷生成途径。【研究方法】在地热供暖季和非供暖季采

集并测试了9个热水微生物样品，并对热水中微生物多样性、群落结构及功能基因进行了分析。【研究结果】属水平

上，林甸地热水中优势细菌主要为不动杆菌属（Acinetobacter，>80%），与已有报道的地热系统有一定差异，而同油田

热水相似；供暖季和非供暖季热水中细菌多样性差异较大，非供暖季细菌多样性高于供暖季，但古菌多样性基本不

受开采影响；优势古菌以广古菌门（Euryarchaeota）产甲烷菌为主，地热流体中的甲烷气体主要源于H2还原CO2产甲

烷途径，而甲基歧化产甲烷作用和H2还原甲基化合物产甲烷途径次之。【结论】林甸地热田热水中微生物多样性和

群落结构较为独特，与地层中有机质含量较高、地热开采扰动有关。
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创 新 点：系统开展了林甸地热田热水微生物群落结构和多样性研究；识别了林甸地热流体中甲烷的成因机制。
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Abstract: This paper is the result of geothermal survey engineering.

[Objective] Researches on microbial community in geothermal systems is key to indicate geochemical environment and evolution

of thermal fluids. Previous researches have shown that the thermal water in Lindian geothermal field is highly reducing and is rich in

methane. The objective of this paper is to characterize the microbial diversity and community structure of the thermal

water. [Methods] A total of 9 thermal water samples were collected and tested during exploitation and non-exploitation periods, and

the microbial diversity, community structure and functional genes of the samples were analyzed. [Results] The dominant bacterial

genera in the thermal water is mainly Acinetobacter, which is different from most geothermal systems reported, but are similar to

that of oil fields. The bacterial diversity of the thermal waters during the exploitation period and the non- exploitation period is

significantly different, i.e., the bacterial diversity in the non-exploitation period is higher than that in the exploitation period, while

the archaeal diversity is not affected significantly by exploitation. The dominant archaea are mainly Euryarchaeota methanogens.

Functional gene prediction of archaea shows that methane production in Lindian geothermal field is dominated by hydrogenotrophic

methanogenesis, and secondarily by disproportionation of methyl groups and reduction of methyl compounds with

H2. [Conclusions] The microbial diversity and community structure of the thermal waters from Lindian geothermal field is relatively

unique, which is related to the high content of organic matters and thermal water exploitation.

Key words: geothermal field; microbial diversity; community structure; disturbance by exploitation; methanogens; geothermal

survy engineering; Lindian; Heilongjiang Province

Highlights: A systematic study of microbial community structure and diversity of the thermal water from Lindian geothermal field

was carried out, and the principal pathways of methanogenesis are identified.
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1 引 言

微生物是地下生态系统中的主要生命组分。

地下水环境拥有微生物生长发育所需的营养、水

分、pH、渗透压和温度等条件，可为微生物提供生存

条件，构成其生长繁殖的介质环境。同时，微生物

也是水文地球化学演化的重要驱动因子（艾明强

等, 2010），但目前关于地下水中微生物的研究多集

中于浅层地下水，而对地热系统的研究较少。已有

研究中，又以高温热泉微生物种群的研究为最多，

如美国黄石公园、印度尼西亚 Padang Germin 热泉

及中国云南、西藏等地的热泉（Blank et al., 2002；

Reysenbach and Shock，2002；宋兆齐等，2008，2015；

Aditiawati et al., 2009；沈继红等，2012；姜舟，2016；

Zhang et al., 2019）。另外，随着微生物采油和油气

微生物勘探技术的发展，关于油藏微生物群落的研

究 也 颇 为 广 泛（Kristjánsson and Hreggvidsson，

1995；王万春和陶明信，2005；张林晔等，2005；孟俞

辰，2018；张蔚等，2019；Le et al., 2019），但仍鲜见对

中低温地热系统微生物群落组成特征的研究。

林甸地热田位于黑龙江省大庆市林甸县，构造

上属于松嫩盆地滨北地区中央断陷区的林甸断

陷。林甸断陷地层沉积厚度大，为整个滨北地区的

沉积和沉降中心。主要沉积了下白垩统营城组、沙

河子组与上侏罗统火石岭组，最大沉积厚度为2500

m，从构造条件来看，有利于深层油气的生成和成藏

（程日辉等，2006；张功成等，2019）。滨北地区由北

向南至滨洲线附近发育了冲积相—三角洲相—半

深湖相沉积。在白垩系泉头组四段、青山口组和嫩

江组沉积时期，湖泊面积扩大，水体加深，使得局部

范围内出现较深水还原环境，为生物气源岩的形成

提供了较为丰富的物质基础（丁安娜等, 2004）。林

甸地热田热储层即包括嫩江组、姚家组、青山口组

和泉头组三、四段，其水溶气以甲烷为主。已有研

究认为该甲烷是油藏伴生气的主要成分，主要为生

物成因，系热储中未成熟有机质在还原环境下经微

生物作用形成的（张道阔，2009；王杰，2017），但未

就相关微生物群落做进一步研究。
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因此，本研究基于林甸地热田代表性热水样品

的宏基因组分类测序，分析地热水微生物群落结构

和多样性，以期解释甲烷成因，揭示热储的地球化

学环境，为地热田的成因研究提供依据，并丰富对

地热微生物群落和生存环境的认识。

2 样品采集和测试

2.1 研究区概况

林甸地热田位于松嫩平原北部，面积约 3500

km2（图 1），地理坐标为 124°18′~125°21′E，46°44′~

47°29′N。地形平坦开阔，地势由东北向西南缓倾，

海拔约 149~162 m，地形坡度较小，为 2‰~4‰。该

区是中、新生代盆地的沉积中心，沉积了白垩纪、早

—中古近纪和第四纪等一系列河流-湖泊沉积物，

沉积厚度大于 3000 m。主要热储层为白垩系砂

岩。顶板和底板埋深分别为 980~1500 m 和 1670~

2430 m。热储温度位于47.4~89.0℃，属中低温地热

系统。由于部分热储地层为深水沉积，富含沼气源

岩（孙小溪和蒋宏忱, 2020），热储流体中富含甲烷

气体，其含量占水溶气的 86.7%~90.8%（董俊领,

2013）。

2.2 采样与分析

本次研究中的微生物样品分两次采集。2019

年1月（供暖季）采集地热田中心克山—依龙背斜构

造带的热水样品 5 个，样品编号（采样井）分别为

LR1、LR8、LR10、LR60 和 LR50；2021 年 8 月（非供

暖季）采集克山—依龙背斜构造带 2 个，样品编号

（采样井）分别为LR3、LSR1；乌裕尔凹陷和黑鱼泡

凹陷内热水样品各 1个，样品编号（采样井）分别为

LR7、LR45（图1）。

样品测试项目包括水化学和微生物群落分

析。水化学样品采集时，现场采用便携式多参数仪

（Hach HQ40D）测量水温（T）、pH 和总溶解固体

（TDS），分辨率分别为 0.3 ℃、0.01 和 0.1 mg/L。阴

阳离子、二氧化硅样品经无菌0.22 μm滤膜过滤后，

收集于500 mL 高密度聚乙烯（HDPE）瓶中；总有机

碳（TOC）样品采用 50 mL 瓶收集，并采用总有机碳

分析仪（Shimadzu TOC-L CPH）测定，检测限为 4

µg/L；溶 解 无 机 碳 13C（13CDIC）样 品 采 用 500 mL

HDPE 瓶采集，由稳定同位素比质谱仪（Isoprime

100）测量，精度优于 0.1‰。以上测试均在吉林大

学测量科学与实验中心完成。

微生物样品现场过滤于0.22 μm聚四氟乙烯滤

膜，然后将膜冷冻并送至上海生工生物科技有限公

司进行测试。使用 E.Z.N.A® Mag-Bind Soil DNA

试剂盒提取基因组 DNA，分别对细菌与古菌进行分

析。对细菌进行了两轮聚合酶链反应（PCR）扩增。

使 用 引 物 341F（CCTACGGGNGGCWGCAG）和

图1 林甸地热田热水微生物采样点分布
Fig.1 Location of microbe sampling wells, Lindian geothermal field
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805R （GACTACHVGGG- TATCTAATCC）结 合

Miseq测序，从分离的 DNA 中对细菌 16S rDNA 基

因（V3-V4）进行第一轮扩增，第二轮扩增在 PCR

上引入兼容的引物。古菌 PCR扩增包括三轮。在

第 一 轮 中 ，将 分 离 的 DNA 用 M- 340F

（CCCTAYGGGGYGCASCAG）和 GU1ST- 1000R

（GGCCATGCACYWCYTCTC）引物扩增，第二轮使

用 引 物 349F（GYGCAS- CAGKCGMGAAW）和

806R（GGACTACVSGGGTATCTAAT）进行了古细

菌 16S rDNA 基因（V3-V4）扩增。第三轮扩增与第

二轮细菌扩增相同。PCR 扩增后的 DNA 通过

AgencourtAmpureXP 磁珠纯化，并通过 Qubit 2.0TM

DNA试剂盒定量。纯化的扩增子在 Illumina MiSeq

平台上进行测序。

基于核糖体数据库项目（RDP, http://rdp.cme.

msu.edu/misc/resources.jsp）、国家生物技术信息中

心（NCBI，http://ncbi.nlm.nih.gov/）数据库等分析原

始 DNA 数据的生物信息，将获得的DNA读数聚集

到具有 97% 相似性的操作分类单元（Operational

taxonomic unit，OTU）。

3 结果和讨论

3.1 热储环境特征

林甸地热田地热流体主要赋存于白垩系姚家组、

青山口组和泉头组热储中。地热井井深一般约1800~

2000 m，最深 3000 m（LSR1）。热水井口温度为 48~

68℃，pH 为7.95~8.93，TDS为1409~4705 mg/L，TOC

为 235.8~477.1 mg/L，13CDIC 为 - 12.11‰ ~- 8.07‰

VPDB。其中，LR45 井 TDS 最高，为 4705 mg/L，

TOC最低，为235.8 mg/L, 13CDIC最为富集，为-4.33‰

VPDB，热水离子以Cl、HCO3
-和Na为主，其中LR7、

LR45和LR60的水化学类型为Cl ·HCO3-Na型，其

余为HCO3·Cl-Na型。（表1）。

3.2 微生物多样性分析

微生物多样性采用Alpha多样性与Beta多样性

表征。其中，Alpha多样性系指某一特定区域或生

态系统内的微生物多样性，可用一系列指数来衡

量，如使用Sobs、Chao与ACE指数衡量微生物种类

丰富度，用 Shannon 和 Simpson 指数衡量群落分布

多样性，用 Shannoneven 指数计算群落分布均匀

度；Beta多样性是指不同生态系统之间多样性的比

较，是物种组成沿环境因子梯度或在群落间的变化

率，可用来表示不同样品间的物种丰度分布差异程

度，可用Bray-Curtis距离来度量，计算公式为：

d =∑i = 1
n |xi - yi|∑i = 1
n |xi + yi|

式中，d代表样品间的Bray-Curtis距离；xi与 yi

分别代表两不同样品中 i组分的丰度。

3.2.1细菌多样性分析

生物统计学分析结果显示，所有样品的群落覆

盖率（Coverage）均大于 99%，表明测序结果可代表

样品微生物的组成。微生物多样性指数显示，供暖

季热水样品中细菌的 Sobs、Chao 和 ACE 指数明显

低于非供暖季样品，除LR10外，供暖季样品中微生

物种类数约为非供暖季样品的1/2（表2）；衡量群落

分布多样性的 Shannon、Simpson 和 Shannoneven 指

数同样呈现明显的季节差异，除LR10样品外，供暖

季样品 Shannon和 Shannoneven指数远小于非供暖

样品

编号

LSR1

LR3

LR7

LR45

LR50

LR60

LR1

LR10

LR8

采样期

供暖季

供暖季

供暖季

供暖季

供暖季

非供暖季

非供暖季

非供暖季

非供暖季

井深/m

3000

2050

1800

2050

2250

2000

2718

2002

1802

井口温

度/℃

50.6

45.5

48.0

68.0

57.2

52.8

58.0

61.8

59.8

pH

8.55

8.32

8.44

7.95

8.14

8.49

8.17

8.93

8.40

TDS/

(mg/L)

1907

1409

2000

4705

1638

1822

1925

1807

1753

TOC/

(mg/L)

418.9

387.6

365.4

235.8

417.6

441.2

323.4

367.4

477.1

13CDIC/

(‰VPDB)

-8.21

-12.70

-11.05

-4.33

-8.07

-12.11

-9.60

-10.36

-9.28

Na+/

(mg/L)

704.0

558.0

805.5

1781.0

775.0

711.0

666.0

599.0

595.0

Cl-/

(mg/L)

319

247

1329

2999

401

839

388

301

265

HCO3
-/

(mg/L)

1216

1321

342

689

1342

549

1199

1256

1342

表1 采样井井深和热水水化学特征
Table 1 Depth of sampling wells and thermal water chemistry
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季样品，而 Simpson 指数远大于非供暖季样品（表

2），表明非供暖季样品的细菌种类数与细菌群落多

样性均高于供暖季样品，且细菌数目在群落中的均

匀分配程度更高。但供暖季样品中LR10的细菌种

类数与群落多样性远高于其他样品，Sobs、Chao与

ACE 指数约为同时期采集的 4 个供暖季样品的 3

倍、非供暖季样品的 1.5 倍，Shannon、Simpson 与

Shannoneven 指数基本与非供暖季样品相同，表明

LR10样品中细菌种类数与群落多样性远比其他样

品高。

基于Bray-Curtis算法的细菌属水平上样品间

距离显示，供暖季与非供暖季样品的差异显著，

Bray-Curtis 距离均在 0.9 以上，部分样品间高达

0.99，表明供暖季与非供暖季地热水中的微生物群

落结构差异较大；供暖季样品之间，LR10与其余样

品的差异较大，Bray-Curtis 距离均为 0.8 左右，而

LR10 以外的供暖季样品之间则较为相似，Bray-
Curtis距离仅为0.06~0.18，；非供暖季样品间的差异

较大，Bray-Curtis距离为0.55~0.77（图2a）。

综上，林甸地热田热水微生物多样性呈明显的

季节变化，推测其原因有二：一是地热井为混层开

采，供暖季热水开采间不同深度地热水贡献的水量

不同；二是供暖季井周热水流动快，微生物因水流

和水化学扰动而无法富集，热水中微生物种类数和

样品编号

LR1

LR8

LR10

LR50

LR60

LR3

LR45

LR7

LSR1

采样期

非供暖季

非供暖季

非供暖季

非供暖季

供暖季

供暖季

供暖季

供暖季

供暖季

多样性指标

Sobs

154

98

352

146

94

248

267

276

206

Chao

224.714

147.600

373.750

171.615

145.231

264.731

298.889

316.286

271.045

ACE

214.954

174.804

362.967

185.281

174.002

267.029

296.104

315.948

264.694

Shannon

0.977

0.498

2.643

0.997

0.528

3.308

3.108

3.205

2.562

Simpson

0.579

0.849

0.175

0.609

0.830

0.086

0.096

0.100

0.177

Shannon even

0.194

0.109

0.451

0.200

0.116

0.600

0.556

0.570

0.481

表2 样品中细菌群落多样性指标
Table 2 Diversity indices of bacterial communities in the investigated water samples

图2 细菌（a）和古菌（b）样品间Bray-Curtis距离热图
Fig.2 Heatmap of Bray-Curtis distance between bacterial samples (a) and archaeal samples (b)
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群落数减少，而非供暖季热水流动慢，利于微生物

的增殖与富集，热水中微生物多样性更高。

3.2.2古菌多样性分析

利用 RDP 16S 数据库等古菌数据库筛选出各

样品中的古菌进行多样性分析，结果表明其不存在

显著的季节变化，也即基本不受热水开采的影响。

从 Sobs、Chao 与 ACE 指数来看，LR50 的古菌种类

数最多，而 LR1 最少，其余样品基本相同；从

Shannon、Simpson 和 Shannoneven 指数来看，LR50

的 Shannon 指数最高而 Simpson 指数最低，LR7 的

Shannon指数最低而 Simpson指数最高，表明LR50

古菌群落多样性最高而LR7最低（表3）。

古菌属水平上样品间距离显示，供暖季与非供

暖季样品不存在显著差异（图 2b），LR1、LR8 与

LR10样品之间的差异性较低，表明三组样品之间可

能存在水力联系。LR7与LR45与其他样品的差异

性较高，距离均在 0.9 以上，这与 LR7 与 LR45 样品

与其他距离较远，水力联系较差，地热水环境条件

差异性大有关。

3.3 微生物群落结构

3.3.1细菌

门水平上各样品细菌物种组成和丰度显示，不

同样品细菌的群落结构存在较大差异（图3）。供暖

季的 5 个样品中，除 LR10 外，LR1、LR8、LR50 和

LR60中主要优势细菌为变形菌门（Proteobacteria, >

98%）、γ-变形菌纲（Gammaproteobacteria, >90%）、

α-变形菌纲（Alphaproteobacteria, 2.6%~5.6%），β-
变形菌纲（Betaproteobacteria, 0.5%~1.8%），假单胞

菌目（Pseudomonadales, >90%）；在科和属水平上，

LR50 优 势 细 菌 为 莫 拉 氏 菌 科（Moraxellaceae,

80.00%）、不动杆菌属（Acinetobacter, >80.00%）和

假单胞菌科（Pseudomonadaceae, 11.10%）、假单胞菌

属（Pseudomonas, 11.10%）；LR1、LR60 和 LR8 为莫

拉 氏 菌 科（Moraxellaceae, >92%），不 动 杆 菌 属

（Acinetobacter, >92%）；而LR10样品主要优势细菌

除变形菌门（Proteobacteria, 89.62%）外，还有拟杆菌

门（Bacteroidetes, 5.52%）与厚壁菌门（Firmicutes,

1.47%），不同于其他样品中 α-变形菌纲占绝对优

势 ，LR10 中 α- 变 形 菌 纲（Alphaproteobacteria,

46.57% ）、γ- 变 形 菌 纲（Gammaproteobacteria,

23.24%）和β-变形菌纲（Betaproteobacteria,19.71%）

均占较大比例，且目、科和属水平优势细菌更丰

富。在目水平上主要有四种优势细菌，分别为鞘氨

醇单胞菌目（Sphingomonadales, 35.94%）、假单胞菌

目（Pseudomonadales, 18.90% ）、伯 克 氏 菌 目

（Burkholderiales, 15.23%）和根瘤菌目（Rhizobiales,

7.84%），而在科和属水平有 9种细菌相对丰度高于

2%，其中丰度最高的两种分别为鞘氨醇单胞菌科

（Sphingomonadaceae, 35.92%）、新鞘氨醇杆菌属

（Novosphingobium, 35.76% ）和 莫 拉 氏 菌 科

（Moraxellaceae,18.52%）、不动杆菌属（Acinetobacter,

18.51%）。

非供暖季的4个样品中的优势细菌与供暖季样

品存在显著差异，优势细菌更为丰富。在门水平

上 ，变 形 菌 门（Proteobacteria）、硝 化 螺 旋 菌 门

（Nitrospirae）、厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门

（Bacteroidetes）、放线菌门（Actinobcteriae）、绿弯菌

门（Chloroflexi）、伊格纳韦杆菌门（Ignavibacteriae）

编号

LR1

LR8

LR10

LR50

LR60

LR3

LR45

LR7

LSR1

采样期

供暖季

供暖季

供暖季

供暖季

供暖季

非供暖季

非供暖季

非供暖季

非供暖季

多样性指标

Sobs

34

55

65

142

57

60

57

50

50

Chao

48

91

110

145

62

61

61.2

61.25

51.5

ACE

70.371

103.143

131.643

144.725

104.268

62.325

61.367

59.596

54.709

Shannon

2.252

1.924

2.176

3.829

2.274

2.290

1.479

1.212

1.700

Simpson

0.173

0.346

0.292

0.046

0.204

0.159

0.316

0.534

0.300

Shannoneven

0.638

0.480

0.521

0.773

0.563

0.559

0.366

0.310

0.434

表3 调查样品中古菌群落多样性指标
Table 3 Diversity indices of Archaeal communities in the investigated water samples
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和念珠菌门（Acetothermia）均占有较高比例（相对丰

度 >1%）。其中 LSR1、LR3 和 LR7 中变形菌门

（Proteobacteria）占优势，相对丰度大于 50%，又以

LR7样品最高，相对丰度为 63.23%；LR45以硝化螺

旋菌门（Nitrospirae）、厚壁菌门（Firmicutes）丰度最

高，相对丰度分别为 23.11%和 26.63%。在纲水平

上，4个样品中占据最大优势的细菌各有不同，其中

LSR1为 δ-变形菌纲（Deltaproteobacteria, 45.39%），

LR3 和 LR7 样 品 均 为 为 γ- 变 形 菌 纲

（Gammaproteobacteria） 和 β- 变 形 菌 纲

（Betaproteobacteria），相对丰度分别为 23.66% 、

34.82%和34.82%、21.66%，LR45样品为硝化螺旋菌

纲（Nitrospira, 23.11%）和梭菌纲（Clostridia, 25.72%）。

非供暖季样品纲以下水平的检测结果中未分类的

细菌占比较高，此处不做详细分析。

已有研究中，诸多地热田热水微生物变形菌门

并不占优势。例如，雄安新区深部岩溶−裂隙热储

层细菌门以厚壁菌门和变形菌门为主，占比分别为

38.70%和 37.61%（赵佳怡, 2020），美国黄石公园的

Coffee pot 热 泉（水 温 39~74℃ ，pH 5.8~6.9）、

Obsidian pool热泉（水温74℃，pH 6.7~7.6）等高温热

泉主要以放线菌门（Actinobacteria）和产水菌门

（Aquificae）为优势菌群，印尼酸性温泉中细菌以厚

壁菌门和 γ-变形菌纲为主（沈继红等，2012）。不动

杆菌属和假单胞菌属在油藏中大量存在，是目前已

知的具有烃降解能力的属（Davidova et al., 2007），

均为好氧嗜中温细菌，在其他油藏中也曾发现不动

杆菌属和假单胞菌属的存在（佘跃惠等，2005；余跃

惠，2010），但在大庆油田以不动杆菌属为优势类群

（艾明强等, 2010）。林甸地热田热水中微生物群落

结构与油田更为相似，这应与林甸地热田地层中有

机物含量较高有关。

3.3.2古菌

所 有 样 品 中 古 菌 群 落 主 要 由 广 古 菌 门

（Euryarchaeota）、奇古菌门（Thaumarchaeota）、泉古

菌门（Crenarchaeota）和乌斯古菌门（Woesearchaeota）

组成。在属水平上，LSR1 的优势古菌为甲烷丝菌

属（Methanothrix, 50.53% ）、甲 烷 短 杆 菌 属

（Methanothermobacter, 21.58%）和 甲 烷 杆 菌 属

（Methanobacterium, 6.17%）；LR45和LR7为甲烷短

杆 菌 属（Methanothermobacter）和 甲 烷 杆 菌 属

（Methanobacterium），其相对丰度分别为 46.39%、

51.74%和 73.02%、22.55%；LR3 中这两属亦占较大

比例，相对丰度大于 15%，但以亚硝化侏儒菌属

（Nitrosopumilus）占比最大，相对丰度达 28.04%。

LR1、LR10 和 LR8 的 优 势 古 菌 为 甲 烷 丝 菌 属

（Methanothrix）和甲烷八叠球菌属（Methanosarcina）；

LR50 为亚硝化单胞菌属（Nitrososphaera, 32.89%）和

甲烷丝菌属（Methanothrix, 10.68%）；LR60为甲烷袋

状菌属（Nitrososphaera, 38.42%）和甲烷丝菌属

（Methanothrix, 22.17%）（图4）。

3.4 产甲烷机制

前文分析表明，产甲烷菌在林甸地热田古菌群

落中占主导地位，指示地下水处于极度还原环境。

目前认为产甲烷菌存在 3种产甲烷代谢方式（张坚

超等，2018；任秘坊等，2020），分别为CO2还原途径：

主要为 H2或甲酸还原 CO2产生甲烷；乙酸裂解途

径：乙酸先被裂解形成甲基和羧基，羧基被氧化产

生H2来还原甲基形成甲烷；甲基产甲烷途径：该途

径可分为两种，一种为以H2氧化甲基化合物产生甲

烷，另一种为甲基化合物发生歧化作用产生甲烷

（Russell and Martin, 2004；李先奇等, 2005；Ferry et

al., 2007；Rother, 2010；蒋 娜 等, 2013；Lü et al.,

2018；段昌海等，2019；冷欢等，2020）。林甸地热田

热水的古菌中，甲烷短杆菌属（Methanobrevibacter）、

甲烷杆菌属（Methanobacterium）、甲烷袋状菌属

（Methanoculleus）和甲烷球形菌属（Methanosphaera）

以H2还原CO2途径为能量来源（McBride and Wolfe，

图3 林甸地热田热水细菌（门水平）相对丰度
Fig.3 Relative abundance of bacteria (at the phylum level) in

thermal waters from Lindian geothermal field
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1971；Zeikus and Wolee，1972；Miller，2016；Boone，

2016；Lai, 2019；Shao et al., 2020）；甲烷八叠球菌属

(Methanosarcina)和甲烷丝菌属（Methanothrix）以乙

酸裂解途径为能量来源（Zinder et al., 1984；Jetten et

al., 1992；Wagner，2020；Akinyemi et al., 2020）；马赛

甲烷球菌属（Methanomassiliicoccus）以甲基产甲烷

作用为能量来源（Nkamga et al., 2016）。

基于 FAPROTAX 数据库（http://fungene.cme.

msu.edu/），古菌功能基因预测（Parks et al., 2014;

樊萌萌，2016；张淼，2020），结果显示（图 5）所有样

品中，与产甲烷作用直接相关的功能基因占比最

高，相对丰度为 16.80%~42.21%，其中LSR1和LR8

样品相对丰度高于 40%，表明在林甸地热田中，地

热流体中的甲烷气体主要来自产甲烷古菌的代谢

作用。其中，与氢营养型产甲烷作用有关的功能基

因占比也较高，其相对丰度为11.06%~24.86%，为主

要的产甲烷途径，而与甲基歧化产甲烷作用和H2还

原甲基化合物产甲烷作用有关的功能基因虽占有

一定比例，但相对丰度较低（相对丰度为 0.03%~

7.34%），表明其为次要的产甲烷途径。

4 结 论

本文通过对林甸地热田9口地热井供暖季和非

供暖季两期微生物样品的采集、测试，及微生物多

样性和群落结构分析，得到以下主要结论：

（1）林甸地热田热水微生物多样性受热水开采

扰动影响而发生显著变化。非供暖季热水中细菌

种类数与群落多样性均高于供暖季，而古菌多样性

基本不受开采阶段的影响。

（2）热水中优势细菌主要为α-变形菌纲、β-变

形菌纲和 γ-变形菌纲，且大部分样品的优势菌属为

不动杆菌属（Acinetobacter, >80%），与已报道的地热

系统有一定不同，但与油田系统较为相似。

（3）古菌主要以广古菌门产甲烷菌为主，产甲烷

菌的存在表明地热储层存在强烈的还原性地下水环

境；古菌功能基因预测结果表明，林甸地热田甲烷气

体主要源于氢营养型产甲烷途径，而甲基歧化产甲烷

作用和H2还原甲基化合物产甲烷途径次之。

致谢：感谢现场调查过程中林甸县地热资源开

发利用办公室的大力支持。
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