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TAFLA 22a: Tegundasamsetning fornbaktería í sýni 741 

Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking   
 
Heimild 
 

a741‐2‐4 
Uncultured Methanocaldococcus          
(AJ969473)   

Djúpsjávarhver Atlantshaf  79%  Euryarchaeota 
Cambon‐Bonavita et 
al. 2005 

a741‐3‐1  Uncultured crenarchaeote (AY861922)    Hver, Yellowstone  97%  Chrenarchaeota  Spear et al. 2005 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 

 

TAFLA 22b: Tegundasamsetning baktería í sýni 741 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a741‐1‐24 
Sulfurihydrogenibium kristjanssoni   
(AM778960) 

Hver Ísland  99%  Aquificae  Flores et al. 2008 

a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 

 

Ræktanir úr sýni 741 gáfu nokkra stofna af Thermus scotoductus, sem er mjög algengur í hverum víða um 

heim og einnig Tepidimonas ignava (AF177943) sem er ófrumbjarga, loftháð β‐Proteobacteria sem getur 

oxað þiosulfat yfir í súlfat. 

 

Sýni 742 var tekið úr grænum 

lífmassa við lækjarbakka sem sést á 

mynd hér til hliðar (mynd 29). Hita‐

stig var 46°C og pH 6,9. Mögnun gaf 

eina tegund fornbaktería og nokkrar 

tegundir baktería (töflur 23a og 23b). 

 
Mynd 29. Sýni 742 var tekið úr þessum 
dökkgræna lífmassa. Hitastigið var 46°C 
og pH 6,9. 

 
TAFLA 23a: Tegundasamsetning fornbaktería í sýni 742 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a742‐1‐1  Uncultured euryarchaeote (DQ676247)    Svif í tjörn  94%  Euryarchaeota  Briee et al. 2007 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 

 

Fornbakteríutegundin í sýninu flokkast til Euryarchaeota en er aðeins 94% skyld nánasta ættingja. Hér er 

því  um  nýja  tegund  að  ræða.  Bakteríur  í  sýninu  dreifðust  á  nokkrar  tegundir.  Hér  er  þó  frumbjarga 

Sulfurihydrogenibium  kristjanssoni    ríkjandi  tegund  eins  og  oft  áður  á  jarðhitasvæðinu  í  Vonarskarði. 

Blágrænar  bakteríur  (Cyanobacteria)  ábyrgar  fyrir  græna  litnum  á  sýninu  greinast  þarna  af  tveimur 
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tegundum sem flokkast til Nostoc og Oscillatoria ættkvíslanna. Tvær Chloroflexi tegundir fundust einnig 

sýninu, báðar mjög fjarskyldar (92 og 93%) nánustu ættingjum sínum. 

 
TAFLA 23b: Tegundasamsetning baktería í sýni 742 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a742‐4‐13 
Sulfurihydrogenibium kristjanssoni  
(AM778960)   

Ísland, landhver  99%  Aquificae  Flores et al. 2008 

a742‐2‐1 
Polyprosthecobacterium yinchuanense  
(AY961598)   

Kína  94%  α‐Proteob  Xin et al. 2005 

a742‐9‐3  Nannocystis sp. (AY996823)    Kína  97%  δ‐Proteobacteria  Li et al. 2005 

a742‐13‐1  Uncultured bacterium (AB286342)    Skolphreinsun  99%  δ‐Proteob  Sadaie et al. 2007 

a742‐8‐2  Uncultured Bacteroidetes (EU283405)  Ræktunartankur  95%  Bacteroidetes  Wu et al. 2007 

a742‐3‐1  Uncultured Chloroflexi (EF429491)  Hver Filippseyjar  92%  Chloroflexi  Lacap et al. 2007 

a742‐6‐2  Chloronema giganteum  (AF345825)  ferskvatn  93%  Chloroflexi  Gich et al. 2001 

a742‐10‐3  Nostoc sp. (AB275346)    Fléttur  98%  Cyanobacteria  Miura 2006 

a742‐11‐2  Oscillatoria duplisecta (AM398647)    Hver, Ítalía  97%  Cyanobacteria  Moro et al. 2007 

a742‐12‐1  Uncultured bacterium  (EF522844)    Hvarfatankur  88%  Planctomycete?  Park et al 2007 

a742‐5‐5  Uncult. bacterium (EU381859)    90%  Verrucomicrobia 
Ohene‐Adjei et al. 
2008 

a742‐7‐2 
Unc. candidate div. SR1 bacerium 
(EF123563)   

kóralrif  87%  Cand Div SR1  Sekar et al. 2006 

a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 

 
Heilkjörnungar  sem  fundust  með  18S  rRNA  raðgreiningu  flokkuðust  til  tveggja  tegunda  svipudýra, 

þráðormategundar (Stenostomum leucops) og óræktaðra tegunda (stramenopila).  

 
 
Sýni 743 var tekið af appelsínugulum massa í læk (mynd 30). Tegundasamsetning fornbaktería og 

baktería í þessu sýni er sýnd í töflum 24a og 24b.  

 

 

 

 

 

 

 

Mynd 30. Sýni 743 var tekið úr þessum 
appelsínugula lífmassa. Hitastig var 62,5 
og pH 7,0. 

Fornbakteríur sem greindust í sýni 743, flokkuðust til þriggja tegunda. Ein þeirra er aðeins 88% skyld 

nánasta ættingja sínum sem fannst í sjávarseti í Alaska. Hinar tvær fundust í sýnum á hverasvæðum í 

Yellowstone í Bandaríkjunum og Rotorua á Nýja Sjálandi. 
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TAFLA 24a: Tegundasamsetning fornbaktería í sýni 743 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a743‐9‐1  Uncultured archaeon (DQ522931)  Sjávarset Alaska  88%  Euryarchaeota  Kendall et al 2007 

a743‐10‐1 
Candidatus Nitrosocaldus yellowstonii 
(EU239960) 

Hver Yellowstone  98%  Chrenarchaeota  de la Torre et a. 2008 

a743‐15‐1  Uncultured archaeon  (AF402988)  Rotorua Nýja Sjáland  96%  Euryarchaeota  Sunna et al. 2003 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 

 

Ríkandi baktería  í  sýni 743  var óræktuð  tegund  af  fylkingu  γ‐Proteobacteria. Nánari  skoðun  á nánum 

ættingjum  leiddi  í  ljós  hitakæra  metan‐oxandi  bakteríutegund  sem  fannst  í  hver  í  Ungverjalandi 

(GenBank nr. U89299) og er skyldleikinn 98%. Þessari tegund hefur þó enn ekki verið lýst í viðurkenndu 

tímariti. 

 

Í sýninu fundust einnig frumbjarga Aquificae tegundir, sem hafa fundist áður, en ein þeirra vekur athygli 

þar sem skyldleikaprósenta við nánasta ættingja er afar lág, eða 87%. Hér er því greinilega ný tegund og 

ný ættkvísl, að öllum líkindum innan fylkingar Aquificae á ferðinni. 

TAFLA 24a: Tegundasamsetning baktería í sýni 743 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a743‐1‐1  Uncultured bacterium  (EU815086)   Hver, Tíbet 87%  Aquificae  Chen et al. 2008 

a743‐4‐2  Sulfurihydrogenibium kristjanssoni    
(AM778960) 

Ísland
99%  Aquificae  Flores et al. 2008 

a743‐14‐1  Hydrogenobacter sp. (AY007593)   Hver Ísland
98%  Aquificae 

Skírnisdóttir et al. 
2001 

a743‐19‐1  Unidentified delta proteobacterium   
(AF026993) 

Hver Yellowstone
98%  δ‐Proteobacteria 

Hugenholtz et al. 
1998 

a743‐2‐24  Uncultured bacterium  (AM039544)  Hver Austurríki 99%  γ‐Proteobacteria  Weidler et al. 2007 

a743‐16‐1  Uncultured bacterium (AM039544)     Hver Austurisku alparnir 93%  γ‐Proteobacteria  Weidler et al. 2007 

a743‐8‐1  Uncultured bacterium (EF192879)  Sediment Chile 92%  Acidobacteria  Dorador et al. 2007 

a743‐11‐1  Acidobacteriaceae bacterium 
(AM749787)  

Hverajarðvegur Nýja Sjáland
90%  Acidobacteria  Stott et al. 2008 

a743‐12‐1  Uncultured bacterium (AF407680)   Ástralía 75°C 97%  Bacteroidetes?  Spanavello et al  

a743‐3‐3  Chloroflexus aurantiacus (CP000909)    Hverir víða um heim 99%  Chloroflexi   

a743‐7‐1  Chlorogloeopsis sp.( DQ431000)    Grænland 98%  Cyanobacteria  Roselers et al. 2007 

a743‐13‐1  Uncultured bacterium  (EU037354)    Mengaður jarðvegur Indland 96%  Deinoc‐Thermus  Desai et al. 2007 

a743‐17‐1  Uncultured bacterium  (EF378788)  Glenwood hver USA 97%  Firmicutes  Spear et al. 2007 

a743‐5‐3  Fervidobacterium sp. (EU851047)   Hver Rússland 98%  Thermotogae  Kublanov et al. 2007 

a743‐18‐1  Uncultured bacterium (EU815144)  Hver Tíbet 97%  Verrucomicrobia  Chen et al. 2008 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 

 

Einkennistegundir  í vatnshverum með hlutlaust sýrustig sjást einnig  í sýni 743, þ.e. blágræna bakterían 

Chlorogloepsis sem finnst víða hér   á  landi og hefur einnig fundist á Grænlandi (Roselers o.fl. 2007) og 

Chloroflexi  tegundin Chloroflexus aurantiacus. Þessar  tvær  tegundir eru oft vel  sýnilegar þar  sem þær 

mynda appelsínugular og grænar örveruþekjur í afrennsli vatnshvera við 55‐65°C. 



43 

 

Nokkrir stofnar voru ræktaðir upp úr sýni 743. Raðgreining á 16S rRNA leiddi í ljós að þeir voru allir sömu 

tegundar, þ.e. T.scotoductus sem er mjög algeng hverabaktería. 

 

 

Sýni 744 var af gulbrúnum  lífmassa  í 

læk  (mynd  31).  Mögnun  gaf  forn‐

bakteríur  og  bakteríur  (töflur  25a  og 

b).  Nánustu  ættingjar  flokkuðust  til 

Euryarchaeota  úr  setlögum.  Þriðja 

tegundin var sömu tegundar (98%) og 

óræktuð Crenarchaeota úr gullnámu. 

 
Mynd 31. Sýni 744 var tekið af 
gulbrúnum lífmassa í læk. Hitastigið var 
36,6°C og pH 7,3. 

 

 
TAFLA 25a: Tegundasamsetning fornbaktería í sýni 744 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a744‐1‐8  Uncultured euryarchaeote (DQ676247)  Setlag,‐ loftfirrt. Frakkland  95%  Euryarchaeota  Briee et al. 2007 

a744‐6‐2  Unc. euryarchaeote (AY822004)  Setlag, ferskvatn, Frakkl.  94%  Euryarchaeota  Slapeta et al. 2005 

a744‐3‐2  Uncultured crenarchaeote (AB113625)  Gullnáma  98%  Crenarchaeota  Nunoura et al. 2005 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 

 

Tegundasamsetning  baktería  í  sýni  744  var mun  fjölbreyttari  en  fornbaktería.  Chloroflexi  tegund  af 

ættkvísl Oscillochloris er algengust, en aðrar  tegundir dreifast nokkuð  jafnt á  fylkingar Proteobacteria, 

Acidobacteria,  Deinococcus  Thermus,  Firmicutes  og  Planctomycetes,  en  fulltrúar  þessara  fylkinga  eru 

finnast oft á hverasvæðum. 
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TAFLA 25b: Tegundasamsetning baktería í sýni 744 

Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a744‐4‐2  Uncultured soil bacterium (EU589298)  Jarðvegur Kína  99%  α‐Proteobact.  Zhang et al. 2008 

a744‐5‐2  Sandaracinobacter sibiricus (Y10678)  Neðansjávarhver  97%  α‐Proteobact.  Yurkov et al. 1999 

a744‐9‐1  Uncultured bacterium (AB286463)     Skolprheinsun USA  94%  α‐Proteobact.  Sadaie et al. 2007 

a744‐10‐1  Uncultured bacterium  (DQ413077)  Ræktunartankur   95%  α‐Proteobact.  Jeon et al. 2006 

a744‐17‐1  Alpha proteobacterium (AJ505839)  Biofilma, pappírsvinnsla  100%  α‐Proteobact.  Kolari et al. 2003 

a744‐13‐1  Uncultured a‐proteobact  (AY694552)  Jarðvegur  96%  α‐Proteobact. 
Val‐Moraes et al. 
2004 

a744‐24‐1  Uncultured bacterium  (EU803906)  Bakteríusamfélög í vötnum  96%  α‐Proteobact.  Shaw et al. 2008 

a744‐26‐1  Rhodovulum inexpectatum (AF465833)  Sjávarhver  96%  α‐Proteobact. 
Albuquerque et al. 
2002 

a744‐11‐1  Uncultured bacterium (AM039544)  Hver  Austurríki  99%  γ‐Protebacteria  Weidler et al. 2007 

a744‐8‐1  Uncultured bacterium (EU809334)  Drykkjarvatn USA  96% 
γ‐Proteo‐ eða 
Cyanobacteria 

Noguera et al. 2008 

a744‐20‐1  Uncultured bacterium (EF393015)  Setlög Ohio áin  97%  Acidobacteria  D’Angelo et al. 2007 

a744‐2‐2  Uncultured Chloroflexi  (EF429491)  Hver Filippseyjar  93%  Chloroflexi  Lacap et al. 2007 

a744‐7‐11  Oscillochloris sp. (AF146831)    90%  Chloroflexi  Keppen et al. 2000 

a744‐15‐1  Chloronema giganteum  (AF345825)   Ferskvatn  90%  Chloroflexi  Gich et al. 2001 

a744‐14‐1  uncultured bacterium  (AJ009486)    Örverurækt  99% 
(Clostridium) 
Firmicutes 

von Wintzingerode et 
al. 1999 

a744‐19‐1  Microcoleus sp. (EF654029)      95%  Cyanobacteria 
Siegesmund et al. 
2008 

a744‐16‐1  Meiothermus sp. (AJ864717)    Pappírsvinnsla Finnland  97% 
Deinoc‐ 
Thermus 

Ekmanet al. 2007 

a744‐22‐1  Meiothermus cerbereus (Y13595)    Hverir  99%  Deinoc‐Thermus  Chung et al. 1997 

a744‐12‐1  Uncultured bacterium (EF522844)    Ræktunartankur  87%  Planctomycete?  Park et al. 2007 

a744‐25‐1 
Uncultured planctomycete  
(AM902605)   

Hver Austurríki  97%  Planctomycetes  Weidler et al. 2007 

a744‐18‐1  Uncultured bacterium (AF422676)  
Verksmiðjuúrgangur 
trichloroethene 

93%  Cand div OP‐11  Lowe et al. 2002 

a744‐21‐1  Uncultured bacterium (DQ234104)  Danshui áin Taiwan  89%  Cand Div OP‐11  Liao et al. 2007 

a744‐23‐1  Uncultured bacterium  (EU134997)  Jarðvegur  96%  Cand Div OP‐10  Elshahed et al. 2008 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 
 

 

 

Sýni 745 var tekið af græna 

lífmassanum sem sést á myndinni hér 

til hliðar (mynd32). Hitastigið var 52,5 

og pH 7,3. 

 
 
Mynd 32. Sýni 745 var tekið af þessum 
græna þykka lífmassa í læk neðarlega í 
Vonarskarði. Hitastigið var 52,5 og pH 7,3. Í 
ljós kom að blágræn baktería af Fischerella 
ættkvísl sem er algeng í hverum var  
ríkjandi í þessu sýni.  
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Bæði  fornbakteríur  og  bakteríur  fengust  úr  sýni  745  (töflur  26a  og  26b).  Fornbakteríutegundir  voru 

Candidatus Nitrososphaera gargensis sem er hitakær tegund sem fannst nýlega í  svonefndum Gargahver 

í Rússlandi.  Hin tegundin virðist ný af nálinni þar sem hún er aðeins 90% skyld nánasta ættingja. 

 

TAFLA 26a: Tegundasamsetning fornbaktería í sýni 745 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a745‐7‐4 
Candidatus Nitrososphaera gargensis  
(EU281332)  

Hver Rússland  98%  Crenarchaeota 
Hatzenpichler et al. 
2008 

a745‐11‐1  Uncultured archaeon (AF142788)    Saltvatn Antarctica  90%  Euryarchaeota  Bowman et al. 2000 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 

 

Ríkjandi bakteríutegund (71%) í sýni 745 (tafla 26b) er Fischerella tegund af fylkingu blágrænna baktería 

(Cyanobacteria), en þessi tegund fannst í hver á Costa Rica (Morales o.fl. 2007). Aðrar tegundir dreifast á 

nokkrar fylkingar, einkum Bacteroidetes, Chlorflexi og Deinococcus‐Thermus. Tvær tegundir sem fundust 

í þessu sýni eru fjarskyldar nánasta ættingja  í Genbank sem bendir til að nýjar tegundir / ættkvíslir séu 

hér á ferð. Þetta er tegund a745‐12‐1 af fylkingu Bacteroidetes sem er aðeins 92% skyld nánasta ættingja 

og tegund a745‐8‐2 af fylkingu Chloroflexi. 

 

TAFLA 26b: Tegundasamsetning baktería í sýni 745 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a745‐3‐1 
Sulfurihydrogenibium kristjanssoni 
(AM778960) 

Hver, Ísland  99%  Aquificae  Flores et al. 2008 

a745‐2‐1  Uncultured bacterium (AF407680)  Ástralía 75°C  98%  Bacteroidetes 
Spanevello & Patel 
2001 

a745‐4‐1  Uncultured bacterium (EU815166)  Hver, Tíbet  96%  Bacteroidetes  Chen et al.  

a745‐12‐1  Uncultured bacterium (EF203208)    Setlög í stöðuvatni á Grikkl.  92%  Bacteroidetes  Kormas et al. 2007 

a745‐5‐1  Chloroflexus aurantiacus  (CP000909)  Hverir víða um heim  98%  Chloroflexi   

a745‐6‐2 
Uncultured bacterium clone 
(AF407718)  

Ástralía 52°C  98%  Chloroflexi? 
Spanevello & Patel 
2001 

a745‐8‐2  Uncultured Chloroflexi ( EF429491)  Hver Filippseyjar  92%  Chloroflexi  Lacap et al. 2007 

a745‐9‐30  Fischerella sp. (EF545613)  Hver, Costa Rica  99%  Cyanobacteria  Morales et al. 2007 

a745‐1‐1  Uncultured bacterium (FM955638)  Vatn Indland  97%  Deinoc‐Thermus 
Bhattacharya  et al. 
2008 

a745‐13‐1  Uncultured bacterium (AF407706)  Ástralía 57°C  99%  Deinoc‐Thermus 
Spanevello & Patel 
2001 

a745‐10‐1  Uncultured planctomycete (AM902593)  Uppspretta, Alpar Austurríki  98%  Planctomycetes  Weidler et al. 2007 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 
 
 

Nokkrar bakteríutegundir ræktuðust upp úr sýni 745. Hér ber fyrst að nefna tegund sem sýndi aðeins 90% 

skyldleika við nánasta ættingja  sem var óræktuð  tegund  innan  svokallaðs CFB hóps, en  innan hans eru 

tegundir sem flokkast til fylkinga Chloroflexi, Flavobacter og Bacteroidetes sem mynda greinaklasa í lífsins 

tré.  Því miður  tókst  ekki  að  halda  lífinu  í  þessari  tegund  en ætla má  að  hún  hafi  sérstakar ætisþarfir. 
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Áhugavert er að reyna að fara í þennan hver á ný og freista þess að nýta vatn úr Vonarskarði í ætið, því þar 

eru e.t.v. nauðsynleg efni fyrir þessa tegund.  

 

Önnur  tegund sem  fannst var Porphyrobacter cryptus sem er hitakær α‐Protoebacteria sem var  ræktuð 

upp úr sýni úr hver í Portúgal og lýst árið 2003 (Rainey o.fl.). Þessi tegund inniheldur bacteriochlorophyll a 

og getur því ljóstillífað. Tegundin Thermus chlioparus fannst einnig í sýninu, en hún er algeng í hverum. β‐

Proteobacteria  tegund  Caldimonas  sp.  Han85  sem  fannst  í  hver  í  Túnis  fannst  einnig  í  þessu  sýni  í 

Vonarskarði, en náskyld tegund hefur einnig fundist í Taiwan og Japan. 

 

Sýni 746 var tekið af gulgrænum gróðri í læk við 54°C (mynd 33). Bæði fornbakteríur og bakteríur fengust 

upp úr þessu sýni (töflur 27a og 27b).  

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Mynd 33. Sýni 746 var tekið af  
gulgrænum gróðrinum sem sést á 
myndinni. Hitastigið var 54°C og pH 7,3. 

 

Í þessu sýni  flokkast  fornbakteríurnar til tveggja aðalfylkinganna Euryarchaeota og Crenarcaheota. Þær 

fyrrnefndu eru þó greinilega fjarskyldar öllu því sem þekkt er með aðeins 88%   og 89% skyldleika (tafla 

27a).  Crenarchaeota  tegundirnar  eru  þekktari  og  á  önnur ættingja  í  Yellowstone,  en  þó  aðeins  94% 

skyldan og hin (a746‐21‐1) er sömu tegundar og óræktuð tegund sem fannst í setlögum í Brasilíu. 

 
 

TAFLA 27a: Tegundasamsetning fornbaktería í sýni 746 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a746‐5‐2  Uncultured euryarchaeote (DQ837285)  Strandhver Spánn  88%  Euryarchaeota 
Lopez‐Archilla et al. 
2007 

a746‐14‐1  Uncultured archaeon (AF142788)    Vatn, Antarktika  89%  Euryarchaeota  Bowman et al. 2000 

a746‐11‐1  Uncultured crenarchaeote (AY862046)  Yellowstone  94%  Crenarchaeota  Spear et al. 2005 

a746‐21‐1  Uncultured crenarchaeote (AY454554)    Setlög Brasilía   98%  Crenarchaeota  Piza et al. 2003 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 

 
 



47 

 

Engin  bakteríutegund  greindist  ríkjandi    í  sýni  746,  heldur  dreifast  þær  nokkuð  jafnt.  Allmargar 

flokkuðust þó  til  fylkinga blágrænna baktería  (Cyanobacteria) og   Chloroflexi, en algengt er að þessar 

tvær  fylkingar  fari  saman  í  vatnshverum  þar  sem  sýrustig  er  hlutlaust.    Ein  tegundin  sem  flokkast  til 

Chloroflexi og inniheldur þrjár raðir er mjög fjarskyld nánasta ættingja, eða aðeins 88% og því ný ættkvísl 

á  ferð.  Ein  tegund  innan Deinococcus‐Thermus  fylkingarinnar  er  einnig ný  af nálinni með  aðeins  91% 

samsvörun við nánasta ættingja, sem er afar lágt í ljósi þess að mikið hefur verið unnið í að rannsaka og 

rækta tegundir innan fylkingarinnar. Ein Acidobacteria er einnig ný tegund, jafnvel ættkvísl. 

 

 

 
TAFLA 27b: Tegundasamsetning baktería í sýni 746 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a746‐6‐3  Uncultured bacterium  (AY555804)    Bor Khlueng hver Thailand  99%  α‐Proteob  Kanokratana 

a746‐13‐1  Uncultured bacterium (AF407700)   
Great artesian basin 
Australia 

99%  δ‐Proteob  Spanavello et al 2001 

a746‐19‐1  Uncultured bacterium (AM039544)    Hver Austurríki  97%  γ‐Proteob.  Weidler et al. 2007 

a746‐15‐1  Environmental  (CU466686)   Frakkland  92%  Acidobacteria   

a746‐1‐5  Uncultured bacterium (AY297975)    Ræktunartankur  97%  Chloroflexi  Chen et al. 2004 

a746‐3‐3  Uncultured bacterium  (AJ536892)  Uranium mengaður jarðv.  88%  Chloroflexi 
Satchanska et al. 
2003 

a746‐17‐1  Chloroflexus aurantiacus (CP000909)    Hverir, m.a. Ísland  100%  Chloroflexi   

a746‐8‐2  Chlorogloeopsis sp. (DQ431000)    Hver Grænland  99%  Cyanobacteria  Roselers et al. 2007 

a746‐12‐1  Chlorogloeopsis sp. (DQ431000)    Hver Grænland  90%  Cyanobacteria  Roselers et al. 2007 

a746‐10‐4  Uncultured bacterium  (AF407731)   
Great artesian basin 
Australia 

99%  Cyanobacteria  Spanavello et al 2001 

a746‐18‐1  Uncultured bacterium (AF407731) 
Great artesian basin 
Australia 

95%  Cyanobacteria  Spanavello et al 2001 

a746‐7‐3  Uncultured bacterium (AF407706)   
Great artesian basin 
Australia 

98%  Deinoc‐Thermus  Spanavello et al 2001 

a746‐9‐2  Uncultured bacterium  (EU037354)  Króm mengaður jarðv, Indl.  98%  Deinoc‐Thermus  Desai et al. 2008 

a746‐16‐1  Uncultured bacterium  (AF407706)   
Great artesian basin 
Australia 

91%  Deinoc‐Thermus  Spanavello et al 2001 

a746‐4‐3  Uncultured planctomycete (AM902592)  Hver Austurríki  97%  Planctomycete  Weidler et al. 2007 

a746‐20‐1  Uncultured bacterium  (EF515492)    Bruggverksm úrgangur  98%  Spirochaeta  Dryden et al. 2007 

a746‐2‐7  Fervidobacterium sp. (EU851047)    Hver, Kunashir eyja  99%  Thermotogae  Kublanov et al. 2008 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 
 
 

Raðgreiningar á 16S rRNA geni úr ræktuðum stofnum úr sýni 746 gaf nokkar þekktar bakteríutegundir: 

Tepidomonas ignava sem fannst einnig í sýni 741 ; Anoxybacillus kualawohkensis sem er hitakær tegund 

af fylkingu Firmicutes sem fannst í hver í Malasíu og var lýst árið 2006 (Kamaruzaman o.fl.). Síðast en ekki 

síst hitakæra tegundin Meiothermus ruber sem er mjög algeng í hverum. 
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Sýni 747 var tekið af grænum 

þörungamassa með gulum út‐

fellingum í læk (mynd 34). Hitastigið 

var 39°C og pH 7,3. Bæði forn‐

bakteríur og bakteríur fundust í þessu 

sýni (töflur 28a og 28b).  

 
 
Mynd 34. Sýni 747 var  tekið af þessum 
þörungamassa í læk í Vonarskarði. 
Hitastigið var 39°C og pH 7,3.  

Aðeins tvær tegundir fornbaktería fundust í sýni 747, önnur af fylkingu Crenarchaeota, sem fannst áður í 

gullnámu, en hin af fylkingu Euryarchaeota sem fannst áður í setlagi í tjörn.  

 
TAFLA 28a: Tegundasamsetning fornbaktería í sýni 747 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a747‐2‐4  Uncultured crenarchaeote (AB113625)    gullnáma  99%  Crenarchaeota  Nunoura et al. 2005 

a747‐5‐1  Uncultured euryarchaeote (DQ676247)    Setlag úr tjörn  93%  Euryarchaeota  Briee et al. 2007 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund. 

 

Bakteríur fundust einnig í sýninu og allar með fornbakteríuvísum. Í þessum sýni fundust  þó nokkrar nýjar 

tegundir. Flestar þeirra flokkuðust til tegundar af fylkingu Chloroflexi, en eru fjarskyldar nánasta ættingja, 

eða aðeins 93%. Aðrar tegundir voru flestar innan fylkingar Planctomycetes, en fjarskyldar. Raðgreiningar 

á 18S rRNA geni heilkjörnunga gáfu eina amöbutegund, Filamoeba sp. 

 

TAFLA 28b: Tegundasamsetning baktería í sýni 747 
Sýni‐fj a)  Nánasti ættingi í Genbankb)  Fundarstaðurc)  Skyldl.d)  Fylking    Heimild 

a747‐3‐1  Sphingopyxis alaskensis (CP000356)    83%  a‐Proteob   

a747‐1‐3  Uncultured Chloroflexi (EF429491)    Hverasvæði  93%  Chloroflexi  Lacap et al. 2007 

a747‐4‐1  Uncultured bacterium  (EU135046)    Jarðvegur  95%  Planctomycetes  Elshahed et al. 2008 

a747‐6‐1  Uncultured bacterium (EU135151)    Jarðvegur  93%  Planctomycete?  Elshahed et al. 2008 

a747‐7‐1  Uncultured bacterium (EF018317)    Jarðvegur  93%  Planctomycete?  Lesaulnier et al. 2008 
a)Sýni‐númer innan sýnis‐fjöldi innan sýnis;  b)Númer nánasta ættingja í Genbank er gefið innan sviga; c)Fundarstaður nánasta ættingja; d)Skyldleiki 
(%) við nánasta ættingja byggð á samröðun; a = Mögnun gerð með fornbakteríuvísum. Skærgrænn í dálki yfir skyldleikaprósentu = ný tegund.
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3.3 Dreifing fornbaktería og baktería á fylkingar – samantekt 

 
Tafla  29  sýnir  dreifingu  fornbaktería  sem  greindust  í  sýnum  úr  Vonarskarði  á  fylkingar.  Fylkingar 

Crenarchaeota  og  Euryarchaeota  eru  í meirihluta  í  jafnmörgum  tilvikum,  eða  í  8  af  16  sýnum  hvor. 

Crenarchaeota finnst í 13 sýnum af 16, en Euryarchaeota í 12 af 16. Sé þetta skoðað í ljósi uppruna þeirra 

sést að Crenarchaeota koma að  jafnaði úr hærri hitastigunum, en Crenarchaeota tegundir þola einmitt 

mun hærra hitastig og jafnframt lægra sýrustig en Euryarchaeota. 

 

 

TAFLA 29. Dreifing fornbaktería  á fylkingar 
                    
                    Sýni 
Fylking 

718  %  723  %  725  %  726  %  730  %  731  %  734  %  739  % 

 
Crenarchaeota 

8  73  38  100  13  100  3  75  6  100  1  5      5  100 

 
Euryarchaeota 

3  27          1  25      20  95  19  100     

 
ALLS 

11  100  38  100  13  100  4  100  6  100  21  100  19  100  5  100 

                 
                    Sýni 
Fylking 

740  %  741  %  742  %  743  %  744  %  745  %  746  %  747  % 

 
Crenarchaeota 

    1  20      1  33  2  17  4  80  2  40  4  80 

 
Euryarchaeota 

2  100  4  80  1  100  2  66  10  83  1  20  3  60  1  20 

 
ALLS 

2  100  5  100  1  100  3  100  12  100  5  100  5  100  5  100 

 

 

Í  töflu 30 má sjá dreifingu baktería úr  sýnunum úr Vonarskarði á  fylkingar. Þar sést að  tegundir  innan 

fylkingar  Aquificae  voru  algengastar  og  ríkjandi  í  10  sýnum  af  þeim  24  sem  tókst  að  erfðagreina,  α‐

Proteobacteria var  ríkjandi  í  fjórum  sýnum en  fannst  í  tíu; Chloroflexi var  ríkjandi  í þremur  sýnum, en 

fannst í tíu;  Chlorobi var ríkjandi í tveimur sýnum en fannst í 8 sýnum; Bacteroidetes var ríkjandi í einu 

sýni  en  fannst  í  7  þeirra,  Cyanobacteria  var  ríkjandi  einu  sýni  en  fannst  í  tíu  og  sama  átti  við  um  β‐

Proteobacteria. δ‐ og γ‐Proteobacteria sýndu talsverða útbreiðslu og fundust í 13 (δ‐) og 12 (γ‐) sýnum, 

þær síðarnefndu voru einnig ríkjandi í einu sýni. Firmicutes tegundir voru ríkjandi í einu sýni en fundust í 

11 þeirra.  
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Tafla 30. Dreifing baktería á fylkingar 

                              Sýni
Fylking 

723  %  725  %  726  %  727  %  728  %  729  %  730  %  731  %  732  %  733  %  734  %  735  % 

Aquificae  48 100      38 90 6 75 41 87 4 9 67 77  19 43 2 4 1 1 1 2
Acidobacteria          2 5 6 12,5 1 2 4 5
Actinobacteria   7  25   
Bacteroidetes        10 24   6 8
Chlorobi        1 2 1 1  1 2 26 35 4 9
Chloroflexi        1 12,5 6 14 5 6  5 7
Cyanobacteria   1  4  1 2   3 6 6 8
Deinococcus‐Thermus          3 7   4 5
α‐Proteobacteria   13  46    12 25 42 88 8 11
β‐Proteobacteria       1 2,5 2 4 3 7   9 20 12 25 6 13
δ‐Proteobacteria       1 2,5   4 10 4 8 2 3 31 67
γ‐Proteobacteria   1  4  1 2,5 2 4 7 16 11 13  1 2 6 12,5 1 1
Firmicutes        1 2,5 3 7   1 2 7 15 1 2 5 7 2 4,5
Annað    6  21  1 12,5 2 5 6 14 3 3  7 16 7 9 2 4,5
Alls  48 100  28  100 42 100 8 100 47 100 44 100 87 100  44 100 48 100 48 100 75 100 46 100

 

frh 
                           Sýni
Fylking 

736  %  737  %  738  %  738b  %  740  %  741  %  742  %  743  %  744  %  745  %  746  %  747  % 

Aquificae  67 70  30  64  12 15 2 9 24 100 13 35  4 9 1 2
Acidobacteria        4 5 1 4,3   2 5 1 2,5 1 2,5
Actinobacteria   1  2   
Bacteroidetes        4 11 3 14 2 6  1 2,3 3 7
Chlorobi  3 3  1  2  32 40  
Chloroflexi        3 8  3 7 14 38 5 13 9 22,5 5 56
Cyanobacteria       8 10 5 14  1 2,3 1 2,5 30 72 8 20
Deinococcus‐Thermus            1 2,3 2 6 2 4 6 15
α‐Proteobacteria       1 1,2 5 23 1 3  10 28 3 7,5 1 11
β‐Proteobacteria 13 14  8  17  8 10 8 22  
δ‐Proteobacteria 5 5  4  9  1 1,2 6 17 4 18 4 11  1 2,3 1 2,5
γ‐Proteobacteria       4 5   25 58 2 6 1 2,5
Firmicutes    2  4  18 50   1 2,3 1 2,5
Annað  8 8  1  2  10 12,6 7 31,6 8 23  4 9,3 5 14,5 1 2 11 7,5 3 33
ALLS  96 100  47  100  80 100 36 100 22 100 24 100 37 100  43 100 36 100 42 100 40 100 9 100
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3.4 Líffræðilegur fjölbreytileiki 

Í töflu 31 sjást ýmsar tölulegar upplýsingar um líffræðinlegan fjölbreytileika baktería í sýnunum. Þar kemur 

m.a. fram mat á  líffræðilegum fjölbreytileika Nt/Nmax (Curtis o.fl. 2002) og eru gildin  í flestum tilvikum á 

bilinu 1‐3 sem segja má að séu dæmigerð fyrir jaðarvistkerfi eins og vistkerfi í hverum. Í nokkrum tilvikum 

eru gildin ívið hærri, eða allt upp í 9,6 (sýni 732 í töflu), en nánari skoðun sýnir þá oftast lágt hitastig og/eða 

hlutlausara  sýrustig en ella. Við mildari aðstæður geta  fleiri komist af og  reiknað gildi  fyrir  líffræðilegan 

fjölbreytileika verður að jafnaði hærra. Áreiðanleiki greininganna (C) er í flestum tilvikum vel viðunandi eins 

og  sjá má  í  töflunni, en  í nokkrum  tilvikum hefði þurft að greina  fleiri  klóna  til að auka áreiðanleikann. 

Þumalfingusreglan er þó sú að eftir því sem “fjölmennasta” tegundin er í hærra hlutfalli af röðum alls, því 

meiri verður áreiðanleikinn. 

 

TAFLA 31. Líffræðilegur fjölbreytileiki baktería í sýnum úr Vonarskarði  

Sýni  T°C  pH  Nt  S  N1  C  Nmax  Nt/Nmax   

718  92,8  1,9  9  4  3  67  6  1,5   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Skýringar: 
Nt gefur heildarfjölda klóna í sýni; S 
gefur tegundafjölda; N1 fjölda 
tegunda sem innihalda aðeins einn 
fulltrúa; C (C=1‐(N1/Nt) gefur mat á 
áreiðanleika greiningarinna á bilinu 
0‐100 (80‐100 telst mjög vel 
viðunandi); Nmax er fjöldi fulltrúa í 
fjölmennustu tegundinni og 
útreiknað Nt/Nmax gefur svo 
áætlaðan líffræðilegan fjölbreyti‐
leika í sýninu.Skærgrænn táknar að 
viðkomandi gildi telst innan 
eðlilegra marka fyrir líffræðilegan 
fjölbreytileika jaðarsvæða 
 

723  65‐72  2,8  49  2  1  98  48  1,0 

725  16,3  2,5  28  13  7  75  5  5,6 

726F  81,5  8  42  5  4  90  38  1,1 

727  43,4  3,7  8  3  2  75  6  1,3 

728  52,8  4,3  47  6  4  91  41  1,1 

729  44,5  4,6  44  23  13  70  5  8,8 

730  49,8  4,9  87  11  8  91  65  1,3 

731  41,7  3,4  44  13  7  84  17  2,6 

732  35,7  3,2  48  27  14  71  5  9,6 

733  16  2,9  48  12  6  87  16  3 

734  40,3  5,8  41  15  11  73  20  2,05 

735  41  3,4  46  8  5  89  31  1,5 

736  64,5  4,7  96  18  10  90  36  2,7 

737  45,1  3,8  47  14  10  79  21  2,2 

738  33,3  3,7  80  23  15  81  28  2,8 

738b  42  3,7  36  13  8  78  16  2,2 

740  22  6  22  13  7  68  4  5,5 

741  59  5,9  24  1  0  100  24  1,0 

742  46  6,9  36  12  4  89  13  2,8 

743  62,5  7  43  15  11  74  24  1,8 

744  36,6  7,3  36  23  19  47  11  3,3 

745  52,5  7,3  42  11  8  81  30  1,4 

746  54  7,3  40  17  8  80  7  5,7 

747  39  7,3  9  5  4  55  5  1,8 
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Tafla 32 sýnir líffræðilegan fjölbreytileika fornbaktería í sýnum úr Vonarskarði. Nt/Nmax gildin eru almennt 

lægri  en  sambærileg  gildi  fyrir  bakteríur  og  eru  öll  dæmigerð  fyrir  líffræðilegan  fjölbreytileika  í 

jaðarvistkerfum.  Áreiðanleikagildum  (C)  ber  að  taka með  fyrirvara,  sérstaklega  þar  sem  fjöldi  greindra 

klóna er að jafnaði heldur lágur. 

 
 

TAFLA 32. Líffræðilegur fjölbreytileiki fornbaktería í sýnum úr Vonarskarði  

Sýni  T°C  pH  Nt  S  N1  C  Nmax  Nt/Nmax   

718  92,8  1,9  11  2  0  100  8  1,4   
 
 
 
Skýringar: 
Nt gefur heildarfjölda klóna í sýni; S 
gefur tegundafjölda; N1 fjölda 
tegunda sem innihalda aðeins einn 
fulltrúa; C (C=1‐(N1/Nt) gefur mat á 
áreiðanleika greiningarinna á bilinu 
0‐100 (80‐100 telst mjög vel 
viðunandi); Nmax er fjöldi fulltrúa í 
fjölmennustu tegundinni og 
útreiknað Nt/Nmax gefur svo 
áætlaðan líffræðilegan fjölbreyti‐
leika í sýninu.Skærgrænn táknar að 
viðkomandi gildi telst innan 
eðlilegra marka fyrir líffræðilegan 
fjölbreytileika jaðarsvæða 
 

723  65‐72  2,8  38  1  0  100  38  1,0 

725  16,3  2,5  13  3  1  92  10  1,3 

726F  81,5  8  4  3  2  50  2  2,0 

730  49,8  4,9  6  2  0  100  4  1,5 

731  41,7  3,4  21  2  1  95  20  1,05 

734  40,3  5,8  19  1  0  100  19  1,0 

739  95  4,0  5  1  0  100  5  1,0 

740  22  6  2  2  2  ND  1  2 

741  59  5,9  5  2  1  80  4  1,2 

742  46  6,9  1  1  1  ND  1  1 

743  62,5  7  3  3  3  ND  1  3 

744  36,6  7,3  12  3  0  100  8  1,5 

745  52,5  7,3  5  2  1  80  4  1,2 

746  54  7,3  5  4  3  40  2  2,5 

747  39  7,3  5  2  1  80  4  1,2 

 
 
 
3.5 Samanburður á milli sýna ‐ skyldleikatré 

Skyldleikatrén sem hér fara á eftir byggjast á samanburði og samröðun DNA raða (400‐600bp) sem fengust 

úr raðgreiningum á sýnum úr hverum í Vonarskarði. Sama svæði innan tegundagreinandi gens (16S rRNA) 

baktería og fornbaktería var samraðað  í tölvu og skyldleikatré reiknað út. Á þennan hátt fékkst  innbyrðis 

skyldleiki  tegunda  í  sýnum,  skyldleiki  tegunda milli  sýna  og  skyldleiki  við  þekktar  tegundir  eða  raðir  í 

GenBank. Skyldleikatré voru búin  til  fyrir   bakteríufylkingar  sem  fundust  í mörgum  sýnum. Skyldleikatré 

voru jafnframt búin til fyrir tvær aðalfylkingar fornbaktería sem fundust í sýnunum, þ.e. Crenarchaeota og 

Euryarchaeota.  
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3.5.1 Aquificae 

Aquificae fylkingin myndar sem heild djúpa grein í lífsins tré og er því mjög gömul og upprunaleg í sögu 

lífsins. Tegundir innan þessarar fylkingar eru undantekningarlaust frumbjarga. Þær eru algengar í hverum 

og nýta H2 og H2S í orkuvinnslu og geta bundið ólífrænt kolefni úr CO2. Þær mynda því oft grunninn fyrir 

tilvist  annarra  ófrumbjarga  tegunda.  Aquificae  tegundir  fundust  í  flestum  sýnum  og  voru  ríkjandi  í 

mörgum  þeirra.  Flestar  tegundirnar  sem  fundust  komu  úr  sýnum  sem  tekin  voru  ofarlega  á 

jarðhitasvæðinu í Vonarskarði (mynd 35) og flokkuðust einkum til Aquificeae og Hydrogenothermaceae. 

Ríkjandi  tegundir Aqificae  í  skyldleikatrénu  (mynd  35)  eru  auðkenndar með  grænum örvum.  Þær  eru 

annars vegar af ættkvísl Hydrogenobaculum og hins vegar tegundin Sulfurihydrogenibium kristjanssonii 

(Flores o.fl. 2008). Hydrogenobaculum tegundir fundust í fleiri sýnum og að jafnaði við lægra hitastig og 

hærra sýrustig en Sulfurihydrogenibium  tegundirnar. Rauðar örvar  í  trénu  tákna  tegundir sem eiga sér 

engan  náinn ættingja  og  teljast  því  nýjar.  Fjölbreytileiki  innan  fylkingarinnar  er  umtalsverður  eins  og 

margar greinar þess bera með sér.  

 
Mynd 35. Skyldleikatré Aquificae, byggt á samröðun 16S rRNA genaraða úr sýnum úr Vonarskarði og nánustu ættingja 
í  Genbank.  Síðasta  talan  í  sýnanúmeri  táknar  fjölda  viðkomandi  tegundar  í  sýninu.  “Unc”  í  tegundanafni  þýðir 
uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga fram að tegundin sé ríkjandi í sýni. Rauðar örvar sýna nýjar tegundir eða 
ættkvíslir.  Stikan  efst  sýnir  2%  fjarlægð  í  skyldleika,  þ.e.  eftri mörk  tegundarskilgreiningar  (98%).  16S  rRNA  gen 
Thermus aquaticus var notað sem útröð. 

Hydrogeno‐
thermaceae

Aquificeae

L09663-T-aquaticus

737-3-6

736-14-1

730-4-1

730-10-1

736-11-21

730-2-28

726-3-38

AM778960-S-kristjanssoni

729-15-3

729-17-1

736-17-1

736-5-1

736-12-3

AY007593-Hydrogenobacter-sp

736-18-2

737-12-1

737-10-1

737-13-1

731-6-2

736-3-1

736-10-1

731-1-17

736-6-36

737-2-21

732-9-2

735-6-1

AJ320225-Hydrogenobaculum-sp

A718-4-6

A723-2-1

A738-1-11

723-1-48
0.02

Háhitasvæði 718-722

Eystra svæði ofarlega 723-729

Vestara svæði ofarlega 730-738

Rauðilækur  739-742

Varmilækur743-747
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3.5.2 Bacteroidetes / Chlorobi 

 

Fylkingar Bacteroidetes og Chlorobi eru tiltölulega skyldar og því fjallað um þær hér saman. Þessar tegundir 

finnast víða í umhverfinu, m.a. í sjó, jarðvegi og nýverið í jöklum í Tíbet (Zhang o.fl. 2009). Nokkrar tegundir 

hafa  greinst  í  jarðvegi  á  hverasvæðum.  Einungis  tvær ættkvíslir  innan  Bacteroidetes  innihalda  þekktar 

hitakærar bakteríur. Bacteroidetes  fylkingin  inniheldur ófrumbjarga  tegundir sem þurfa  lífrænt kolefni  til 

vaxtar og  viðhalds. Þær þykja áhugaverðar því að þær  framleiða ensím  sem  gera þeim  kleift að  sundra 

stórsameindum  eins  og  fjölsykrum.  Chlorobi  tegundir  eru  þekktar  fyrir  að  geta  nýtt  sér  ýmis  konar 

brennisteinssambönd.  

Eins og skyldleikatréð á mynd 36 ber með sér komu allar tegundirnar sem fundust úr sýnum sem tekin voru 

ofarlega  á  jarðhitasvæðinu  í Vonarskarði. Nokkrar  nýjar  tegundir  eða ættkvíslir  fundust  og  bera  djúpar 

greinar  innan Chlorobi hluta  trésins vott um mjög  fjarskyldar  tegundir. Ræktunartilraunir gáfu eina nýja 

Bacteroidetes tegund sem tókst að einangra og er áætlað að lýsa henni í fagtímariti þegar færi gefst. 

 
 
Mynd 36. Skyldleikatré Bacteroidetes / Chlorobi, byggt á samröðun 16S rRNA genaraða úr sýnum úr Vonarskarði og 
nánustu  ættingja  í  Genbank.  Síðasta  talan  í  sýnanúmeri  táknar  fjölda  viðkomandi  tegundar  í  sýninu.  “Unc”  í 
tegundanafni þýðir uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga  fram að  tegundin sé  ríkjandi  í sýni. Rauðar örvar 
sýna nýjar  tegundir eða ættkvíslir.  Stikan efst  sýnir 2%  fjarlægð  í  skyldleika, þ.e. eftri mörk  tegundarskilgreiningar 
(98%). 16S rRNA gen Thermus aquaticus var notað sem útröð.  

 

L09663-T-aquaticus

AY340841-Unc-bact

729-21-1

730-6-1

738-14-1

734-1-1

734-18-1

FJ228449-Unc-bact

734-4-1

DQ336031-Unc-bact

731-13-1

735-1-4

736-9-3

734-7-1

734-16-1

734-21-1

738-6-1

738-5-1

738-10-1

734-9-20

AY394785-Chlorobaculum

737-9-1

738-7-28

729-11-2

EF020121-Unc-Bacteroidetes

734-17-1

DQ404914-Unc-bact

729-19-1

738b-11-1

738b-12-1

FM179320-Sediminibacterium-sp

EF612322-Bacteroidetes-K6-27

729-14-4

AF027008-Unident-Cytophagales

729-8-3

734-20-1

734-11-3

EF053084-Unc-bact

738b-6-1

738b-9-1

FJ229596-Unc-bact-Skafta
0.02

Bacteroidetes

Chlorobi

Háhitasvæði 718-722

Eystra svæði ofarlega 723-729

Vestara svæði ofarlega 730-738

Rauðilækur  739-742

Varmilækur743-747
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3.5.3 Chloroflexi 

 

Innan Chloroflexi  fylkingarinnar  eru  vel þekktar hverabakteríur.  Þetta  á  sérstaklega  við  um Chloroflexus 

aurantiacus  sem  er  ein  af  einkennistegundum  vatnshvera.  Þessi  tegund  getur  nýtt  sér  sólarljós  til 

frumbjarga  lífs  og myndar  þá  oft  áberandi  appelsínugular  örveruþekjur  í  afrennsli  vatnshvera,  þar  sem 

sýurustig er u.þ.b. hlutlaust eða pH7. Þessi tegund getur einnig  lifað ófrumbjarga  lífi. Chloroflexi tegundir 

fundust  í 10 sýnum  í Vonarskarði, einkum  í sýnum úr Varmalæk og einnig úr Rauðalæk. Þær greindust þó 

sjaldnast sem ríkjandi tegundir. Í skyldleikatrénu á mynd 37 sjást m.a. ýmsar nýjar tegundir eða ættkvíslir 

(rauðar  örvar).  Það  sem  vekur  einkum  áhuga  er  þó  tegund  sem myndar  náskyldar  greinar  fyrir  neðan 

Oscillachloridaceae greinina. Þarna er ný ættkvísl sem fannst í nokkrum sýnum í Varmalæk í Vonarskarði.  

 

 

 
 

 
Mynd  37.  Skyldleikatré  Chloroflexi,  byggt  á  samröðun  16S  rRNA  genaraða  úr  sýnum  úr  Vonarskarði  og  nánustu 
ættingja í Genbank. Síðasta talan í sýnanúmeri táknar fjölda viðkomandi tegundar í sýninu. “Unc” í tegundanafni þýðir 
uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga fram að tegundin sé ríkjandi í sýni. Rauðar örvar sýna nýjar tegundir eða 
ættkvíslir.  Stikan  efst  sýnir  2%  fjarlægð  í  skyldleika,  þ.e.  eftri mörk  tegundarskilgreiningar  (98%).  16S  rRNA  gen 
Thermus aquaticus var notað sem útröð. 
 

 

L09663-T-aquaticus

A743-3-3

A745-5-1

D38365-Chloroflexus-aurantiacus

AF345825-Chloronema-giganteum

A742-6-2

A744-15-1

EF429491-Unc-Chloroflexi

A742-3-1

A747-1-3

A744-2-2

A745-8-2

AF146831-Oscillochloris-sp

A744-7-11

EU542525-Unc-bact

A727-2-1

AF407718-Unc-bact

A745-6-2

AY297975-Unc-bact

A746-1-5

EF522332-Unc-Chloroflexi

A734-4-3

AJ536892-Unc-bact

A746-3-3
0.02

Chloro
flexa
ceae

Oscilla
chlorida
ceae

Háhitasvæði 718-722

Eystra sv.ofarl.723-729

Vestara sv.ofarl. 730-738

Rauðilækur  739-742

Varmilækur743-747
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3.5.4 Cyanobacteria 

 

Cyanobacteria eða blágrænar bakteríur  lifa  frumbjarga  lífi þar  sem þær eru  ljóstillífandi og geta bundið 

ólífrænt kolefni úr CO2. Þær mynda því undirstöðu  fyrir aðrar ófrumbjarga tegundir. Blágrænar bakteríur 

eru sumar hverjar vel sýnilegar í vatnshverum þar sem þær mynda þykkar, grænar, áberandi gróðurmottur. 

Þetta  á  einkum  við  um  tegundir  af  ættkvíslum  Chlorogloepsis,  Fischerella  og  Mastigocladus  innan 

Stigonematales. Í sýnunum úr Vonarskarði fundust einkum þrír hópar blágrænna baktería: Stigonematales, 

Oscillatoriales og Nostocales.  Stigonematales  tegundir  virðast algengastar  í Varmalæk  (sýni 743‐747) og 

Nostocales  efst  í  Rauðalæk  eins  og  skyldleikatréð  á  mynd  38  ber  með  sér.  Nokkrar  nýjar  tegundir 

blágrænna baktería fundust í Vonarskarði (rauðar örvar). 

 

 

 
Mynd 38. Skyldleikatré Cyanobacteria, byggt á samröðun 16S rRNA genaraða úr sýnum úr Vonarskarði og nánustu 
ættingja í Genbank. Síðasta talan í sýnanúmeri táknar fjölda viðkomandi tegundar í sýninu. “Unc” í tegundanafni þýðir 
uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga fram að tegundin sé ríkjandi í sýni. Rauðar örvar sýna nýjar tegundir eða 
ættkvíslir.  Stikan  efst  sýnir  2%  fjarlægð  í  skyldleika,  þ.e.  eftri mörk  tegundarskilgreiningar  (98%).  16S  rRNA  gen 
Thermus aquaticus var notað sem útröð.  
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3.5.5 Proteobacteria 

Fylking  Proteobacteria  er  afar  stór  og  sundurleitur  hópur  bacteria  sem  eru  flokkaðar  niður  í  nokkrar 

undirfylkingar (α‐, β‐, γ‐, δ‐ og ε‐ Proteobacteria). Verður gerð nánari grein fyrir þeim hér á eftir.  

 
3.5.5.1 α‐Proteobacteria 
 

α‐Proteobacteria fundust í 10 sýnum úr Vonarskarði og flokkast einkum til fjögurra hópa: Rhodospirillales, 

Rhizobiales, Sphingomonadales og Rhodobacterales (mynd 39). Uppruni tengundanna sem sjást í trénu er 

nokkuð dreifður eins og mismunandi  litaldeplar bera með sér. Hins vegar er áberandi einsleitur uppruni 

tegundanna  sem  mynda  Rhodospirillales  greinina  neðst  í  trénu.  Væntanlega  eru  einhverjar  aðstæður 

sérstakar fyrir þennan hluta jarðhitasvæðisins sem eru ákjósanlegar fyrir þennan hóp. 

 
 

 
 

 
 
Mynd  39b.  Skyldleikatré  α‐Proteobacteria,  byggt  á  samröðun  16S  rRNA  genaraða  úr  sýnum  úr  Vonarskarði  og 
nánustu  ættingja  í  Genbank.  Síðasta  talan  í  sýnanúmeri  táknar  fjölda  viðkomandi  tegundar  í  sýninu.  “Unc”  í 
tegundanafni þýðir uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga  fram að  tegundin sé  ríkjandi  í sýni. Rauðar örvar 
sýna nýjar  tegundir eða ættkvíslir.  Stikan efst  sýnir 2%  fjarlægð  í  skyldleika, þ.e. eftri mörk  tegundarskilgreiningar 
(98%). 16S rRNA gen Thermus aquaticus var notað sem útröð.  
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3.5.5.2 β‐Proteobacteria 
 

β‐Proteobacteria  tegundir  eru  algengar  í  hverum,  einkum  Thiomonas  tegundir  sem  geta  nýtt  sér  ýmis 

brennisteinssambönd. Thiomonas ættkvíslin er einmitt algengust β‐Proteobacteria  tegunda  sem  fundust 

og ríkjandi tegund í sýni 736 eins og skyldleikatréð á mynd 40 ber með sér (græn ör). Þar sést ennfremur að 

innan  stærsta  hópsins  ‐  Burkholderiales  –  greinast  fjórar  nýjar  tegundir  (rauðar  örvar).  Tvær  tegundir 

finnast innan Nitrosomonadales hópsins, önnur hefur fundist áður, en aldrei verið ræktuð svo vitað sé, en 

hin er fjarskyld öllu því sem þekkt er (732‐19‐1). Neðst í trénu sést svo grein með nokkrum sem ekki tekst 

að finna almennilegan stað  innan undirfylkingar β‐Proteobacteria, ein þessara tegunda hefur fundist áður 

en aðeins sem röð og ekki verið ræktuð. Langflestar tegundirnar sem fundust eru upprunnar á svipuðum 

slóðum  ofarlega á jarðhitasvæðinu í Vonarskarði (bláir deplar). 

 

 

 

 
Mynd 40. Skyldleikatré β‐Proteobacteria, byggt á samröðun 16S rRNA genaraða úr sýnum úr Vonarskarði og nánustu 
ættingja í Genbank. Síðasta talan í sýnanúmeri táknar fjölda viðkomandi tegundar í sýninu. “Unc” í tegundanafni þýðir 
uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga fram að tegundin sé ríkjandi í sýni. Rauðar örvar sýna nýjar tegundir eða 
ættkvíslir.  Stikan  efst  sýnir  2%  fjarlægð  í  skyldleika,  þ.e.  eftri mörk  tegundarskilgreiningar  (98%).  16S  rRNA  gen 
Thermus aquaticus var notað sem útröð.  
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3.5.5.3 δ‐Proteobacteria 
 

Það  voru  einkum þrír hópar δ‐Proteobacteria  sem  fundust  í  sýnum úr Vonarskarði, þ.e. Desulfurellales, 

Desulfobacterales og Desulfovibrionales (mynd 41). Eins og nöfnin bera með sér eru þarna á ferðinni hópar 

tegunda  sem  eiga  það  sameiginlegt  að  geta  afoxað  brennistein.  Allar  tegundirnar  sem  fundust  í 

Vonarskarði voru af svipuðum slóðum innan jarðhitasvæðisins eins og bláir deplar trésins bera með sér. Ein 

tegund  sem  fannst  í  sýnunum  í Vonarskarði er  sérlega áhugaverð, en hún  fannst  ríkjandi  í  sýni 735 og  í 

nokkrum eintökum í sýnum 738b og 731. Þegar litið er á hita‐ og sýrustig sést að þau eru á afar þröngu bili 

þ.e.  41‐42°C  og  pH  3,2‐3,7  en  vera má  að  tegundin  sé  viðkvæm  fyrir  þessu.    Nánasti ættingi  er  afar 

fjarskyldur, þannig að þarna er án efa ný ættkvísl á  ferð,  jafnvel ný ætt. Þessi hópur myndar grein  innan 

Desulfobacterales og er auðkenndur með grænni og rauðri ör í skyldleikatrénu.  

 

 

 
 

Mynd 41. Skyldleikatré δ‐Proteobacteria, byggt á samröðun 16S rRNA genaraða úr sýnum úr Vonarskarði og nánustu 
ættingja í Genbank. Síðasta talan í sýnanúmeri táknar fjölda viðkomandi tegundar í sýninu. “Unc” í tegundanafni þýðir 
uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga fram að tegundin sé ríkjandi í sýni. Rauðar örvar sýna nýjar tegundir eða 
ættkvíslir.  Stikan  efst  sýnir  2%  fjarlægð  í  skyldleika,  þ.e.  eftri mörk  tegundarskilgreiningar  (98%).  16S  rRNA  gen 
Thermus aquaticus var notað sem útröð.  
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3.5.5.4 γ‐Protoeobacteria 
 

γ‐Protoeobacteria  tegundir  sem  fundust  í  sýnum  í  Vonarskarði  flokkuðust  einkum  til  þriggja  hópa  þ.e. 

Chromatiales, Hydrogophilales og Methylococcales. Uppruni hinna tveggja fyrrtnefndu er einkum ofarlega 

á jarðhitasvæðinu, en sú þriðja kom einkum úr Varmalæk. Tegundirnar úr Vonarskarði hafa flestar fundist 

áður og hafa  sumar þeirra  verið  ræktaðrar,  s.s.  Thiovirga,  Thiofaba,  Thiobacillus og Acidithiobacillus  en 

allar þessar tegundir nýta sér brennisteinsefnaskipti eins og nöfn þeirra gefa til kynna. Neðar í trénu innan 

Methylococcales hópsins sést tegund sem var ríkjandi  í sýni 743 og er auðkennd með grænni ör. Nánasti 

ættingi (AM039544) hefur þó aldrei verið ræktaður. Þessi hópur Methylococcales inniheldur tegundir sem 

eru  loftháðar, nýta metan og önnur kolefnissambönd  sem kolefnisgjafa  sér  til vaxtar og viðhalds.   Nýjar 

tegundir í þessu tré eru tvær, en aðeins einn fulltrúi af hvorri og er því tekið með fyrirvara. 

 

 

 
Mynd 42. Skyldleikatré γ‐Proteobacteria, byggt á samröðun 16S rRNA genaraða úr sýnum úr Vonarskarði og nánustu 
ættingja í Genbank. Síðasta talan í sýnanúmeri táknar fjölda viðkomandi tegundar í sýninu. “Unc” í tegundanafni þýðir 
uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga fram að tegundin sé ríkjandi í sýni. Rauðar örvar sýna nýjar tegundir eða 
ættkvíslir.  Stikan  efst  sýnir  2%  fjarlægð  í  skyldleika,  þ.e.  eftri mörk  tegundarskilgreiningar  (98%).  16S  rRNA  gen 
Thermus aquaticus var notað sem útröð. 

 

L09663-T-aquaticus

a743-16-1

a746-19-1

AM039544-Unc-bact

a743-2-24

a744-11-1

FJ268711-Unc-Acidithiobacillus

a725-16-1

AB023405-Thiobacillus-caldus

AF542054-Thermomonas-hydrothermalis

AB304258-Thiofaba-tepidiphila

a730-1-1

a726-2-1

AB118236-Thiovirga-sulfuroxydans

a734-9-1

a728-1-1

a738-4-4

a728-2-1
0.01

Chromatiales

Xanthomonadales

Hydrogenophilales

Methylococcales

Háhitasvæði 718-722

Eystra svæði ofarlega 723-729

Vestara svæði ofarlega 730-738

Rauðilækur  739-742

Varmilækur743-747



61 

 

3.5.6 Firmicutes 

 

Firmicutes tegundir sem fundust í sýnunum virðast allar flokkast til Clostridiales, sem er hópur sem þolir illa 

súrefni  og  er  grómyndandi.  Allar  tegundirnar  sem  fundust  voru  upprunnar  úr  sýnum  sem  tekin  voru 

ofarlega á jarðhitasvæðinu í Vonarskarði.  

 

Clostridiales  tegundir hafa vakið athygli síðari árin þar sem þær nýta sér  járn  ‐ og brennisteinssambönd. 

Fjölmargar nýjar Clostridiales  tegundir  fundust  eins og  rauðar örvar  skyldleikatrésins bera með  sér.  Ein 

tegund er þó sérlega áhugaverð þar sem hún myndar þétta grein rétt fyrir neðan miðju trésins. Hún fannst 

í fjórum sýnum og var ríkjandi  í einu þeirra (738b‐2‐16). Hún á sér aðeins fjarskylda ættingja og er því ný 

ættkvísl eða ætt hér á ferð. 

 

 

 
 
Mynd  43.  Skyldleikatré  Firmicutes,  byggt  á  samröðun  16S  rRNA  genaraða  úr  sýnum  úr  Vonarskarði  og  nánustu 
ættingja í Genbank. Síðasta talan í sýnanúmeri táknar fjölda viðkomandi tegundar í sýninu. “Unc” í tegundanafni þýðir 
uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga fram að tegundin sé ríkjandi í sýni. Rauðar örvar sýna nýjar tegundir eða 
ættkvíslir.  Stikan  efst  sýnir  2%  fjarlægð  í  skyldleika,  þ.e.  eftri mörk  tegundarskilgreiningar  (98%).  16S  rRNA  gen 
Thermus aquaticus var notað sem útröð.  
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3.5.7 Crenarchaeota 

 

Crenarchaeota hópurinn  innan  fornbaktería er  talinn  innihalda elstu  lífsform  jarðarinnar.  Innan hans eru 

hitakærustu  örverur  sem  þekkjast  og  hafa  flestar  fundist  eða  verið  einangraðar  úr  land‐  eða 

neðansjávarhverum. Þær vaxa oft við 80‐100°C. Margar tegundir lifa einnig við mjög súrar aðstæður (pH 1‐

2). Margar  tegundir  þola  lægra  hitastig,  en  ekki  hefur  tekist  að  einangra  þær  og  er  því  lítið  vitað  um 

eiginleika  þeirra  og  lífshætti.  Innan  Crenarchaeota  finnast  fjölbreyttar  tegundir  bæði  frumbjarga  og 

ófrumbjarga,  loftháðar og  loftfælnar. Margar nýta brennistein eða brennisteinnssambönd  í orkuvinnslu. 

Nokkrar  tegundir eru  frumframleiðendur  lífrænna efna og nýta CO2  sem kolefnisgjafa og ná  í orku með 

oxun  á brennisteini og  vetni og  afoxun  á brennisteini og nítrati. Aðrar nýta  lífræn efni  sér  til  vaxtar og 

viðhalds. Uppruni Sulfolobales og Thermoproteales tegundanna sem fundust er í flestum tilvikum í hverum 

ofarlega á jarðhitasvæðinu. Tegundir í neðstu greinum trésins koma hins vegar úr Varmalæk. 

 
Mynd 44. Skyldleikatré Crenarchaeota, byggt á samröðun 16S rRNA genaraða úr sýnum úr Vonarskarði og nánustu 
ættingja í Genbank. Síðasta talan í sýnanúmeri táknar fjölda viðkomandi tegundar í sýninu. “Unc” í tegundanafni þýðir 
uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga fram að tegundin sé ríkjandi í sýni. Rauðar örvar sýna nýjar tegundir eða 
ættkvíslir.  Stikan  efst  sýnir  2%  fjarlægð  í  skyldleika,  þ.e.  eftri mörk  tegundarskilgreiningar  (98%).  16S  rRNA  gen 
Thermus aquaticus var notað sem útröð.  
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Flestar  tegundirnar  sem  fundust  í Vonarskarði hafa  fundist áður, og hafa nokkrar þeirra verið  ræktaðar. 

Efsta  grein  trésins  sýnir  fulltrúa  innan  Sulfolobales  hópsins,  sem  flestir  virðast  af ættvkísl  Stygioglobus. 

Þarna sést ríkjandi tegund  í sýni 723, þ.e. 723‐1‐38 sem er auðkennd með grænni ör. Tveir hópar neðst  í 

Crenarchaeota trénu eru óflokkaðir og hafa aldrei verið ræktaðir. Nokkrar tegundir í úr Vonarskarði lenda 

þarna í trénu. 

 
3.5.8 Euryarchaeota 

 

Innan ríkis Euryarchaeota finnast m.a. halobakteríur sem eru afar saltkærar, metanmyndandi tegundir og 

hitakærir hópar. Fjölmargir hópar eiga sér engan ræktaðan fulltrúa og endurspeglar skyldleikatréð á mynd 

45 þá  staðreynd. Hins vegar eiga  tegundir  sem  fundust  í Vonarskarði margar hverjar nána ættingja  sem 

hafa þó aldrei verið ræktaðir.  

 

 
Mynd 45. Skyldleikatré Euryarchaeota, byggt á samröðun 16S rRNA genaraða úr sýnum úr Vonarskarði og nánustu 
ættingja í Genbank. Síðasta talan í sýnanúmeri táknar fjölda viðkomandi tegundar í sýninu. “Unc” í tegundanafni þýðir 
uncultured eða óræktuð. Grænar örvar draga fram að tegundin sé ríkjandi í sýni. Rauðar örvar sýna nýjar tegundir eða 
ættkvíslir.  Stikan  efst  sýnir  2%  fjarlægð  í  skyldleika,  þ.e.  eftri mörk  tegundarskilgreiningar  (98%).  16S  rRNA  gen 
Thermus aquaticus var notuð sem útröð.  
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Þær tvær tegundir sem innihalda ríkjandi fornbakteríutegundir í sýnum 731 og 734 (grænar örvar í tré) eru 

afar sérstakar þar sem þær eiga sér enga nana ættingja hvorki ræktaða né óræktaða. Neðsta grein trésins 

er afar merkileg þar sem um er að ræða mjög fjarskylda tegund sem fannst í tveimur sýnum í Vonarskarði, 

þ.e. 741 og 730. Uppruni  tegundanna  í  trénu er nokkuð dreifður, en það vekur athygli að ýmsar þeirra, 

einkum hinar nýju tegundir koma úr Varmalæk. 

 
 

3.6 Frumefnamælingar 
 

Frumefnamælingar voru framkvæmdar á fjórum vatnssýnum, þ.e. 726 sem tekið var úr svörtum læk, 729 

sem var tekið úr hvítum hver, 737 sem tekið var úr læk þar sem svartur lækur og tær lækur mættust og 

738b sem tekið var úr tærum læk. Niðurstöður þessara mælinga sjást í viðauka þessarar skýrslu.  

 

Magnesíumstyrkur (Mg) var umtalsvert lægri í svörtum læk en í hinum sýnunum. Styrkur brennisteins (S) 

var mjög svipaður á milli sýna. Styrkur mangans (Mn) í sýni 726 úr svörtum læk er aðeins um 25% 

mældum manganstyrk í hinum sýnunum. Styrkur járns (Fe) er langlægstur í sýni 729 úr hvítum læk. Hann 

er hins vegar svipaður í hinum sýnunum. Styrkur arsens (As) er langhæstur í sýni 726 úr svörtum læk. 

Styrkur þess í hinum sýnunum er svipaður. 
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4. SAMANTEKT 

 

• Í þessari  rannsókn  voru  sýni  tekin  víða  af  jarðhitasvæðinu  austan Eggju  í Vonarskarði. Alls  voru 
tekin  32  sýni  úr mismunandi  hverum,  lækjum  og  jarðvegi  við mismunandi  hitastig  og  sýrustig. 
Frumefni voru mæld  í fjórum vatnssýnum af svæðinu, þar af einu úr sérkennilegum svörtum  læk. 
Samanburður leiddi í ljós að  magnesíumstyrkur (Mg) var lægri í svörtum læk en í hinum sýnunum, 
en styrkur brennisteins (S) var mjög svipaður. Styrkur mangans (Mn) úr svörtum læk var aðeins um 
25% mældum manganstyrk í hinum sýnunum. Styrkur járns (Fe) var svipaður í sýnunum sem mæld 
voru en styrkur arsens (As) var langhæstur í svörtum læk. Hvort og þá hvað af þessu skýrir svartar 
útfellingar í læknum þarfnast nánari skoðunar. 
 

• Tegundasamsetning baktería og fornbaktería var ákvörðuð í sýnunum með sameinda‐líffræðilegum 
aðferðum. Mögnun á tegundagreinandi geni (16SrRNA) baktería tókst í 24 sýnum af 32 og voru alls 
greindar 1052 genaraðir  sem dreifðust á 23 bakteríufylkingar. Algengasta  fylkingin var Aquificae 
sem  er  frumbjarga  og  algeng  í  hverum.  Ríkjandi  tegund  í  sýnum  var  oft  Aquificae  tegundin 
Sulfurihydrogenibium kristjanssonii. Frumbjarga og ófrumbjarga Proteobacteria tegundir fundust  í 
umtalsverðu  magni  og  var  oftast  um  þekktar  tegundir  að  ræða.  Dæmigerðar  tegundir 
Cyanobacteria  (Blágrænar bakteríur) og Chloroflexi  fundust  í  sýnunum. Firmicutes, Bacteroidetes 
og Chlorobi tegundir fundust einkum í sýnum sem tekin voru við lægri hitastig.  
 

• Mögnun  á  tegundagreinandi  geni  (16SrRNA)  fornbaktería  tókst  í  16  sýnum  af  32  og  voru  alls 
greindar  155  genaraðir.  Fornbakteríur  sem  fundust  í  sýnunum  dreifðust  á  tvo  stærstu  hópa 
fornbaktería þ.e. Crenarcheota og Euryarchaeota. 
 

• Líffræðilegur  fjölbreytileiki  baktería  í  sýnunum  var  oftast  á  bilinu  Nt/Nmax=  1,0‐3,0  sem  er 
dæmigert fyrir jaðarvistkerfi. Í nokkrum tilvikum var hann hærri, einkum í sýnum þar sem hitastig 
var tiltölulega lágt og því lífvænlegra fyrir fleiri tegundir.  Líffræðilegur fjölbreytileiki fornbaktería í 
sýnunum  var  í öllum  tilvikum Nt/Nmax = 1,0‐2,5. Mat á áreiðanleika greininganna  var  í  flestum 
tilvikum innan marka og því ásættanlegur. 
 

• Fjölmargar nýjar  tegundir og ættkvíslir  fundust  í  sýnunum. Þannig  fundust  vísbendingar um   52 
áður óþekktar bakteríutegundir í Vonarskarði, þar af 11 sem eru að öllum líkindum  fulltrúar nýrra  
ættkvísla. Tíu nýjar  fornbakteríutegundir  fundust  í sýnunum, þar af  fimm sem eru  fulltrúar nýrra 
ættkvísla.  Lífríki jarðhitasvæðisins í heild verður því að teljast afar fjölbreytt og sérstakt. 
 

• Ræktunartilraunir við mismunandi aðstæður – æti og hitastig – gáfu sjö bakteríutegundir. Mestan 
áhuga  vöktu  nokkrir  stofnar  af  nýrri  tegund  innan  ættkvíslar  Sediminibacter  innan  fylkingar 
Bacteroidetes sem sýndu aðeins 95% samsvörun  í 16SrRNA við nánasta ættingja. Þetta er því ný 
ræktuð tegund sem bíður þess að verða  lýst  í vísindariti.   Nokkrar Deinococcus‐Thermus tegundir 
voru  einnig  tegundagreindar  þ.e.  T.  islandicus,  T.  scotoductus  og  Meiothermus  ruber,  hin 
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fyrstnefnda  var  fyrst  einangruð  úr  sýni  úr  hver  á  Torfajökulssvæðinu  innan  Rammaáætlunar 
verkefnisins  og  er  einlend  á  Íslandi;  þær  tvær  síðarnefndu  eru  vel  þekktar  í  hverum  almennt. 
Proteobakteríurnar  Thermomonas  hydrothermalis  og  Tepidimonas  ignava  voru  ræktaðar  upp  úr 
nokkrum sýnum. Anoxybacillus kualawohkensis, hitakær tegund af fylkingu Firmicutes fannst í einu 
sýni.  

 

• Tilraunir með mögnun og raðgreiningar á   tegundagreinandi geni heilkjörnunga (18SrRNA) upp úr 
sýnum  sem  tekin  voru  við  <50°C  gáfu  ýmsar  tegundir  krabbadýra,  svipudýra,  stramenopiles, 
hjóldýra, bifdýra, amaba, þráðorma, þörunga, sveppa og  mosa. Hér var þó einungis um tilraunir að 
ræða og niðurstöðurnar vísbendingar um heilkjarna tegundir sem kunna að finnast á svæðinu. 
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VIÐAUKI  ‐ FRUMEFNAMÆLINGAR 

Frumefnamælingar, þar sem styrkur 72 frumefna var áætlaður, var gerður á 4 vökvasýnum úr 

Vonarskarði og kranavatn haft til samanbuðrar. Skekkjumörk miðast við 25%. Niðurstöður úr þessum 

mælingum fylgja í töflum hér á eftir. Gildin í töflunum sýna meðaltöl þriggja mælinga. 

 

Tafla 30. Niðurstöður frumefnamælinga úr sýni 726 – svörtum læk.  
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Tafla 31. Niðurstöður frumefnamælinga úr sýni 729 
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Tafla 32. Niðurstöður frumefnamælinga úr sýni 737 
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Tafla 33. Niðurstöður frumefnamælinga úr sýni 738b 

 
 




