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宜春温泉中嗜热菌的分子鉴定及系统发育分析
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　　摘要：分离纯化宜春温泉泉水中的嗜热菌并鉴定分析其系统发育多样性。将宜春温泉水在嗜热菌分离培养基上
进行多次分离纯化，液体扩大培养，提取 ＤＮＡ、１６ＳｒＲＮＡ进行 ＰＣＲ扩增，将其序列送往公司检测，经 Ｂｌａｓｔ分析和比
对，对检测结果进行系统发育分析。结果表明，宜春温泉泉水中分离并鉴定４２株中度嗜热细菌。宜春温泉菌群系统
发育中，以芽孢杆菌类群为主；其中，解硫胺素芽孢杆菌属（Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）和土样芽孢杆菌属（Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ）占主导，其
次是短芽孢杆菌属（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、无氧芽孢杆菌属（Ａｎｏｘｙｂａｃｉｌｌｕｓ）、芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）。
　　关键词：温泉；嗜热菌；分子鉴定；系统发育分析
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通信作者：刘紫英（１９７９—），女，江西万年人，硕士，副教授，从事微生
物工程技术研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｙｉｎｇｚｉｌｉｕ２００８＠１６３．ｃｏｍ。

　　嗜热微生物是指生长温度上限高于５０℃的微生物，研究
嗜热菌可以探索高温环境中微生物的种类和多样性［１］，更重

要的是可以利用和开发嗜热菌在耐热机制、环境保护、工业应

用、资源开发等方面应用［２］，使其具有非常重要的意义。

对热泉中的微生物资源研究国内外已有相关报道［３－５］。

我国南部、西部和北部地区的热泉中嗜热微生物等资源已探

索［６－８］，根据厦门温泉不同于内陆温泉和深海热液喷口的特

点，杨波等发现了一些新的嗜热菌，为探索厦门地区新的微生

物资源提供依据［９］。辽宁鞍山温泉的水样表明，中温环境中

以中度嗜热菌芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）为主，对其嗜热酶进行了

定性分析［１０］。以上研究表明，国内的温泉中蕴藏着丰富的嗜

热菌，为开发相关嗜热酶提供了前景。

宜春温泉水温常年维持在６８～７２℃之间，具有独特的高
硒低硫水质，是迄今全球仅有的高硒且低硫的温泉［１１］。泉水

中的嗜热菌更是具有对泉水的净化和维稳作用。嗜热菌对高

温有着较强适应性，通过对温泉中嗜热微生物的分析，能够充

分了解高温环境中微生物的多样性及其功能多样性，使其具

有重大的意义。本试验将宜春温泉泉水中嗜热菌的多样性进

行研究分析，并且对各菌种之间的相关性进行比对。这一分

析为了解温泉中的生态平衡提供了有力的证据，同时也为进

一步开发、利用内陆温泉中的嗜热微生物提供可靠依据。

１　材料与方法

１．１　材料来源
样品来自于江西省宜春市宜春镇富硒温泉，宜春富硒温
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泉位于 １１５°Ｅ、２８°Ｎ，坐落在江西省明月山风景区，国家
ＡＡＡＡ级风景区。在温泉中心及周围５个样点取样，同时检
测温泉的温度、ｐＨ值等；样品采集后装入无菌５０ｍＬ离心管
中，４ｈ之内于４℃保存运回实验室，低温保藏待用。
２个泉水口，分别标记为宜春新井和宜春老井，实测温度

均为６０℃，ｐＨ值为６．０。采样时间为２０１４年５月３日：每个
温泉水样各５管，运抵实验室后４℃密闭保存待用。
１．２　主要试剂与仪器

ＤＮＡｍａｒｋｅｒ、１６ＳｒＲＮＡ扩增引物（２７Ｆ：５′－ＡＴＴＣＣＧＧＴＴＧ
ＡＴＣＣＴＧＣ－３′；１５４１Ｒ：５′－ＡＧＧＡＧＧＴＧＡＴＣＣＡＧＣＣＧＣＡ－３′）、
ＧｏｌｄｖｉｅｗⅡ型核酸染料、Ｅｚｕｐ柱式细菌基因组 ＤＮＡ抽提试
剂盒均购自生工生物工程（上海）股份有限公司。

主要仪器设备有温度梯度 ＰＣＲ仪（伯乐）、超低温冰箱
（美菱）、水平凝胶电泳仪（北京六一ＤＹＣＰ－３２Ａ）、生化培养
箱（ＬＲＨ－２５０Ａ）、凝胶成像仪（伯乐）等。
１．３　培养基

根据样品温泉的温度，选择 ＴＹＥ培养基作为富集培养
基，牛肉膏蛋白胨培养基作为对照。嗜热菌分离培养基ＴＹＥ：
１．３ｇ／Ｌ（ＮＨ４）２ＳＯ４、０．２８ｇ／ＬＫＨ２ＰＯ４、０．２５ｇ／ＬＭｇＳＯ４·
７Ｈ２Ｏ、０．０７ｇ／ＬＣａＣｌ２·２Ｈ２Ｏ、１．８ｍｇ／ＬＭｎＣｌ２·４Ｈ２Ｏ、
４．５ｍｇ／ＬＮａ２Ｂ４Ｏ７·１０Ｈ２Ｏ，０．０５ｍｇ／ＬＣｕＳＯ４·２Ｈ２Ｏ，
０．２２ｍｇ／ＬＺｎＳＯ４·７Ｈ２Ｏ，０．０１ｍｇ／ＬＣｏＣｌ２，０．０３ｍｇ／Ｌ
Ｎａ２ＭｏＯ４·２Ｈ２Ｏ，５．０ｇ／Ｌ酵母浸膏（ｙｅａｓｔｅｘｔｒａｃｔ），４．０ｇ／Ｌ
胰蛋白胨（ｔｒｙｐｔｏｎｅ），１Ｌ超纯水，２２ｇ琼脂粉，ｐＨ值为７．２。
１．４　方法
１．４．１　嗜热菌的分离纯化　温泉水样品：将从宜春市宜春镇
富硒温泉中取得的２处水样，经过压滤处理后，滤膜（０．２２）
加入到已灭菌的ＴＹＥ液体培养基中，在温度为５５℃条件下
摇瓶培养，于恒温水浴摇床上培养３ｄ，至出现混浊；培养液梯
度稀释后涂布ＴＹＥ平板，５５℃温箱培养，待形成明显菌落后，
再依据形态菌落特征挑取单菌落。每一个单菌落转接摇管，

在相同条件下将细菌液梯度稀释，然后采用稀释涂布平板法

分离细菌，重复多次，直到得到单菌落，挑取平板中的单菌落，

根据菌落形态特征进行编号。宜春温泉泉水中分离出的菌

株，宜春新井编号为 Ｎ１１、Ｎ１２、Ｎ１２０２、Ｎ１２０９、Ｎ９、Ｎ１２１１、
Ｎ１２１２、Ｎ１２１３、Ｎ１２１４、Ｎ１２１６、Ｎ１２２１、Ｎ２２、Ｎ１２２２、Ｎ２３、
Ｎ１２２４、Ｎ２４、Ｎ１２３０、Ｎ１２３３、Ｎ１３、Ｎ３、Ｎ１４、Ｎ１５、Ｎ１７、Ｎ１８、
Ｎ２８、Ｎ２、Ｎ４、Ｎ５、Ｎ８、Ｎ１９、Ｎ２０、Ｎ２５、Ｎ２６、Ｎ２７、Ｎ２９；宜春老井
编号为Ｏ２１０４、Ｏ２１０８、Ｏ２１１１、Ｏ２１１２、Ｏ２２０２、Ｏ２２０３、Ｏ２２１２。
１．４．２　细菌基因组 ＤＮＡ的提取　挑选每个编号的单个菌
落，分别接种到液体培养基中，５５℃恒温摇床培养１０ｈ，测定
Ｄ值并检测菌体浓度后，用细菌基因组ＤＮＡ的提取用试剂盒
提取总ＤＮＡ。参考试剂盒的操作说明书进行提取ＤＮＡ。
１．４．３　琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ　取待检测的样品５μＬ
与１μＬ１０×ＤＮＡＬｏａｄｉｎｇＢｕｆｆｅｒ均匀混合，琼脂糖水平凝胶
电泳检测，电泳缓冲液为０．５×ＴＡＥ，电泳电压为７５ｍＶ。
１．４．４　１６ＳｒＤＮＡ基因的 ＰＣＲ扩增和产物纯化　选择细菌
通用引物上游引物（２７Ｆ：５′－ＡＴＴＣＣＧＧＴＴＧＡＴＣＣＴＧＣ－３′），
下游引物（１５４１Ｒ：５′－ＡＧＧＡＧＧＴＧＡＴＣＣＡＧＣＣＧＣＡ－３′）；
ＰＣＲ反应体系：１２．５μＬ２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒ，上下游引物各
０．５μＬ，ＤＮＡ模板 １．５μＬ，补足水至 ２５μＬ；扩增条件为：

９４℃ ５ｍｉｎ；９４℃６０ｓ，５６．４℃４５ｓ，７２℃１００ｓ，３０个循环；
７２℃延伸１０ｍｉｎ。由上海生工生物工程（上海）股份有限公
司协助将本试验所得的ＰＣＲ扩增产物纯化及测序。
１．４．５　嗜热菌的分子鉴定及系统发生关系分析　进入ＮＣＢＩ
官网，上传测序的序列获取菌株序列号（ＫＹ４３３２９２～
ＫＹ４３３３１０、ＫＹ４３３８６０～ＫＹ４３３８８２），经Ｂｌａｓｔ查询已测序列的
同源序列，筛选并下载与其相似度较高的菌株序列并将其作

为参考序列，记录相似序列的 ＧｅｎＢａｎｋ收录号、与原序列的
相似度、分值（分值表示 ２株菌株相似性的参考值，数值越
大，相似度越高）。用软件 Ｍｅｇａ６．０进行序列分析，
Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ法构建系统发育树，并且在其分枝上标出
自展检验Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ值（１０００次重复获得）。

２　结果与分析

２．１　宜春温泉泉水中嗜热菌的分离纯化
从宜春温泉泉水中分离纯化近１５０株嗜热菌，经形态初

步鉴定筛选，最后ＤＮＡ琼脂凝胶电泳检测到ＰＣＲ扩增，有４２
个编号的菌体测序成功（３５个新井、７个老井），所以本研究
的最终结果只选取与测序成功的编号相关内容进行分析

讨论。

２．２　宜春温泉泉水中嗜热菌ＤＮＡ的琼脂糖凝胶电泳检测
由图１可知，嗜热菌经试剂盒提取ＤＮＡ后电泳显示了良

好的效果，显示条带很亮，但也有一些拖尾现象，估计是少量

蛋白没有完全清除干净，但结果不影响下一步的ＰＣＲ扩增。
２．３　宜春温泉泉水中嗜热菌的ＰＣＲ扩增

由图２可知，提取后的ＤＮＡ经过ＰＣＲ扩增后，每条条带
扩增的大小与 ｍａｒｋｅｒ比较在１６００ｂｐ左右，符合１６ＳｒＲＮＡ
的大小，扩增成功，送生工生物工程（上海）股份有限公司

测序。

２．４　在ＮＣＢＩ中的Ｂｌａｓｔ结果
　　分离纯化得到 ４２株不同表型的嗜热细菌菌株，通过
Ｂｌａｓｔ比对分析其１６ＳｒＲＮＡ序列，由表１可知，嗜热菌归属于
５个属１１种：土样芽孢杆菌属（Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ）的嗜热脂肪土芽
孢杆菌（Ｇ．ｓｔｅａｒｏｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｕｓｐａｒｔｉａｌ）、喜热嗜油地芽胞杆菌
（Ｇ．ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｖｏｒａｎｓ）、土芽孢杆菌（Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．）、嗜热地芽
孢杆 菌 （Ｇ． ｋａｕｓｔｏｐｈｉｌｕｓ）；解 硫 胺 素 芽 孢 杆 菌 属
（Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）的嗜热嗜气解硫胺素芽孢杆菌 （Ａ．
ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ）；短芽孢杆菌属（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ）的波斯坦短芽
孢杆菌（Ｂ．ｂｏｒｓｔｅｌｅｎｓｉｓ），嗜热短芽孢杆菌（Ｂ．ｔｈｅｒｍｏｒｕｂｅｒ）；芽
孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）的地衣芽孢杆菌（Ｂ．ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ）、芽孢
杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．）；无氧芽孢杆菌属（Ａｎｏｘｙｂａｃｉｌｌｕｓ）的 Ａ．
ｌａｖｉｔｈｅｒｍｕｓ、努比卤地无氧芽孢杆菌（Ａ．ｒｕｐｉｅｎｓｉｓ），其中土样
芽孢 杆 菌 属 （Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ）和 解 硫 胺 素 芽 孢 杆 菌 属
（Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）是优势属，均占 ２３．８％，其次是短芽孢杆菌
属（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、无氧芽孢杆菌属（Ａｎｏｘｙｂａｃｉｌｌｕｓ）、芽孢杆菌
属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）分离最少。从采样地分析，新井的群落多样性更
丰富，新井中分离有短芽孢杆菌属、土样芽孢杆菌属、芽孢杆

菌属、无氧芽孢杆菌属、解硫胺素芽孢杆菌属；老井仅分离到

短芽孢杆菌属、土样芽孢杆菌属、芽孢杆菌属这３个属；这估
计与旧井的过度开放有关，取水过度，造成菌群多样性丰

度小。
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２．５　嗜热菌的分子鉴定及系统发育分析
由表１与图３可知，从宜春温泉泉水中能够分离出一定

数量且不同类群的嗜热菌，表明嗜热菌能够在温泉这种特殊

的环境中生存，并且广泛存在。从温泉泉水中分离得到的这

批嗜热菌中 Ｎ１２０２、Ｎ１２２１、Ｏ２１０８、Ｏ２２０２、Ｏ２２１２、Ｎ１１、Ｎ１４、
Ｎ１７、Ｎ４属于短芽孢杆菌属；Ｎ１２０９、Ｎ１２１１、Ｎ１２１２、Ｎ１２１３、
Ｎ１２１４、Ｎ１２１６、Ｎ１２２２、Ｎ１２３３、Ｏ２１０４、Ｏ２２０３属于土样芽孢杆
菌属；Ｎ１２２４、Ｏ２１１１、Ｏ２１１２、Ｎ２７、Ｎ５属于芽孢杆菌属；
Ｎ１２３０、Ｎ１２、Ｎ１８、Ｎ１９、Ｎ２８、Ｎ２、Ｎ９、Ｎ１３属于厌氧芽孢杆菌属
（Ａｎｏｘｙｂａｃｉｌｌｕｓ）；Ｎ３、Ｎ８、Ｎ１５、Ｎ２０、Ｎ２２、Ｎ２３、Ｎ２４、Ｎ２５、Ｎ２６、
Ｎ２９属于解硫胺素芽孢杆菌属（Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）。
　　从分析结果可以看出，１５０株分离纯化菌株中获得４２种
基因型菌株，宜春温泉中的嗜热菌为中度嗜热细菌，以芽孢杆

菌类群为主，具体为土样芽孢杆菌属、短芽孢杆菌属、芽孢杆

菌属、厌氧芽孢杆菌属、解硫胺素芽孢杆菌属。其中，优势菌

群为土样芽孢杆菌属和解硫胺素芽孢杆菌属，均占２３．８１％。
上述分析结果说明，解硫胺素芽孢杆菌属和土样芽孢杆菌属

在宜春温泉的微生态系统中处于优势地位。短芽孢杆菌属占

总菌群数量的２１．４％、厌氧芽孢杆菌占１９．０５％，为次要菌

群，芽孢杆菌属约占总菌株数的１１．９０％，为最少的菌群。本
研究结果与李杨霞等在四川、陕西温泉报道菌株主要分布在

厌氧芽孢杆菌属和土样芽孢杆菌属有其相似性，都分离有厌

氧芽孢杆菌属和土样芽孢杆菌属，且为优势菌［１２］。本研究结

果与Ｍａｕｇｅｒｉ等报道土样芽孢杆菌属在６０℃左右的中等高
温条件下一般处于优势地位的报道是一致的，土样芽孢杆菌

属是中度嗜热的芽孢杆菌分支属，广泛存在各地热泉中［１３］。

本研究分离纯化得到的嗜热菌菌株结果是不同于在福建和云

南省的国内研究者的报道。郭春雷等对云南温泉的嗜热菌报

道显示，在滇西二泉中栖热菌属（Ｔｈｅｒｍｕｓ）的高温菌株为优势
菌群［１４］。综上结果表明，嗜热菌的菌群分布与其地理位置有

密切关系，不同地域的嗜热菌优势菌呈现不一。

３　讨论与结论

通过可培养法富集分离宜春温泉泉水中的嗜热菌，进而

分离纯化、利用１６ＳｒＲＮＡ分子鉴定其菌株，分析温泉中嗜热
菌的系统发育，在嗜热微生物分类学中从分子时钟水平来分

析其系统发育地位并确定宜春温泉泉水中的优势菌群，且通

过这些优势菌群的特性，更好地了解和发掘温泉中有益的功

能菌，使其发挥巨大作用。然而，可培养法获得的嗜热微生物

非常有限，本结果获得的嗜热短芽孢杆菌（Ｂ．ｔｈｅｒｍｏｒｕｂｅｒ）、
波斯坦短芽孢杆菌（Ｂ．ｂｏｒｓｔｅｌｅｎｓｉｓ）、嗜热脂肪土芽孢杆菌
（Ｇ．ｓｔｅａｒｏｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｕｓｐａｒｔｉａｌ）、喜热嗜油地芽胞杆菌（Ｇ．
ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｖｏｒａｎｓ）、土芽孢杆菌（Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．）、嗜热地芽孢杆
菌（Ｇ．ｋａｕｓｔｏｐｈｉｌｕｓ）；地衣芽孢杆菌（Ｂ．ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ），芽孢杆
菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．）；Ａ．ｌａｖｉｔｈｅｒｍｕｓ、努比卤地无氧芽孢杆菌（Ａ．
ｒｕｐｉｅｎｓｉｓ）、嗜热嗜气解硫胺素芽孢杆菌（Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ）
等１１种嗜热菌。这个结果与进一步采用非培养法，利用高通
量测序技术检测宜春泉水中细菌群落结构与多样性有些差

异。高通量测序技术对水体样品物种类群结果显示，主要属

于不动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）、假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、水
栖菌属 （Ｅｎｈｙｄｒｏｂａｃｔｅｒ）、Ｔｈｅｒｍｏｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕ、鞘脂杆菌属
（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）和金黄杆菌属（Ｃｈｒｙｓｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）；这也为
以后采用多种培养基分离培养嗜热菌提供一个思路，随着分
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表１　宜春温泉嗜热菌序列在ＮＣＢＩ中的Ｂｌａｓｔ结果

属名 近缘种相似序列ＧｅｎＢａｎｋ收录号 菌株 菌株序列号 同源性（％）
土样芽孢杆菌属（１０种） Ｇ．ｓｔｅａｒｏｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＢＧＳＣ９Ａ２０ Ｎ１２０９ ＫＹ４３３２９３ ９９

Ｇ．ｋａｕｓｔｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＮＢＲＣ１０２４４５ Ｎ１２１１ ＫＹ４３３２９４ １００
Ｇ．ｔｈｅｒｍｏｐａｒａｆｆｉｎｉｖｏｒａｎｓｓｔｒａｉｎＢＧＳＣ９０Ａ１ Ｎ１２１２ ＫＹ４３３２９５ ９９
Ｇ．ｋａｕｓｔｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＮＢＲＣ１０２４４５ Ｎ１２１３ ＫＹ４３３２９６ １００
Ｇ．ｓｐ．ＳＢＳ－４ＳｇｅｎｅＡＢ３０６５１９．１ Ｎ１２１４ ＫＹ４３３２９７ ９９
Ｇ．ｋａｕｓｔｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＧ２ＪＸ５２２５３９．１ Ｎ１２１６ ＫＹ４３３２９８ １００
Ｇ．ｓｐ．ＳＢＳ－４ＳｇｅｎｅＡＢ３０６５１９．１ Ｎ１２２２ ＫＹ４３３３００ １００
Ｇ．ｓｔｅａｒｏｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｕｓｐａｒｔｉａｌＦＮ４２８６７３．１ Ｎ１２３３ ＫＹ４３３３０３ １００
Ｇ．ｓｐ．ＨＰ１ＨＭ１６１６３１．１ Ｏ２１０４ ＫＹ４３３３０４ ９９
Ｇ．ｋａｕｓｔｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＬ１４ＦＪ８２３１０５．２ Ｏ２２０３ ＫＹ４３３３０９ １００

解硫胺素芽孢杆菌属（１０种） Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＤＳＭ１０１５４ＮＲ＿１１２２１６．１ Ｎ１５ ＫＹ４３３８６３ ９９
Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＤＳＭ１０１５４：ＮＲ＿１１２２１６．１ Ｎ２０ ＫＹ４３３８６７ ９９
Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＬ４２０－９１ＮＲ＿０２９３０３．１ Ｎ２２ ＫＹ４３３８６８ ９９
Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＬ４２０－９１ＮＲ＿０２９３０３．１ Ｎ２３ ＫＹ４３３８６９ ９９
Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＤＳＭ１０１５４：ＮＲ＿１１２２１６．１ Ｎ２４ ＫＹ４３３８７０ ９９
Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＤＳＭ１０１５４：ＮＲ＿１１２２１６．１ Ｎ２５ ＫＹ４３３８７１ ９９
Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＤＳＭ１０１５４：ＮＲ＿１１２２１６．１ Ｎ２６ ＫＹ４３３８７２ ９９
Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＤＳＭ１０１５４：ＮＲ＿１１２２１６．１ Ｎ２９ ＫＹ４３３８７５ ９９
Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＬ４２０－９１ＮＲ＿０２９３０３．１ Ｎ３ ＫＹ４３３８７７ ９９
Ａ．ｔｈｅｒｍｏａｅｒｏｐｈｉｌｕｓｓｔｒａｉｎＤＳＭ１０１５４：ＮＲ＿１１２２１６．１ Ｎ８ ＫＹ４３３８８０ ９９
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子生物学技术的推进，嗜热微生物多样性探索可以拓展到更

多嗜热菌，同时对嗜热微生物系统发育分析提供一个更好的

方向。
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