











Frumefnamaeling var gerd a vokvasyni Ur pessum hver (sja toflu i vidauka)

Synatokustadur 730 var svipadur
hinum fyrri hér ad framan og
einkenndist einkum af pykkum

hvitum lifmassa (mynd 16).

Mynd 16. Syni 730 var tekid af hvitum
pykkum lifmassa i pessum laek.
Hitastigid var 50°C og pH 4,9.

Ur pessu syni fengust baedi fornbakteriu- og bakteriuradir (toflur 10a og 10b). Fornbakteriur sem fundust
i synunum flokkudust til tveggja tegunda Euryarchaeota og teljast badar nyjar tegundir. Onnur tegundin
er 95% skyld nanasta zttingja sem fannst i Yellowstone (Wilson o.fl. 2008). Hin tegundin er afar fjarskyld
Ollu pvi sem pekkt er. Skyldleikaprésentan otrilega lag eda adeins 78%. Tvaer radir af pessari tegund
fundust i syninu, sem getur pytt ad raunverulegur fjoldi er umtalsverdur, pétt ekki sé haegt ad fullyrda
um pad. bess ma geta ad ndnasti aettingi, pott fjarskyldur sé, tilheyrir hopi metanmyndandi fornbakteria,

Methanocaldococcus tegund. Hvort tegund a730-4-2 myndar metan er pé d6mogulegt ad segja til um.

TAFLA 10a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 730

Syni-fj ? Nanasti aettingi i Genbank” Fundarstadur® Skyldl.?  Fylking Heimild

a730-3-4 Uncultured prokaryote (EF682419) Sur hver, USA 95% Euryarchaeota Wilson et al. 2008
Uncult. Methanocaldococcus I o Cambon-Bonavita et

a730-4-2 (A1969473) Djupsjavarhver 78% Euryarchaeota al. 2006

a)Sy'lni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; *INUmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta eettingja byggd 4 samrodun; a = Mégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Dreifing bakteriutegunda i syni 730 synir mjog afgerandi ad rikjandi tegund er S. kristjanssoni eins og i
nokkrum hinum fyrri synum. Huin kemur sterklega fram i moégnun med badum visagerdum bp.e.
fornbakteriu- og bakteriuvisum. betta er frumbjarga bakteria sem fyrr segir. Liklegt er ad pessi tegund
myndi hinn hvita synilega massa i syninu. Tvaer tegundir sem eiga S.kristjanssonii fyrir ndnasta settingja
syndu tiltélulega laga skyldleikaprésentu, p.e. 94% (730-4-1) og 93% (730-10-1). betta eru liklega tvaer
nyjar tegundir. Aberandi tegund i syninu er Thiofaba tepidiphila innan undirfylkingar y-Proteobacteria en

bessi tegund fannst i Japan og var fyrst lyst a sidasta ari (Mori o.fl. 2008). bessi tegund oxar brennistein
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og notar pidsulfat, brennistein, sulfid og tetrapionat sem elektronugjafa og notar adeins CO, sem

kolefnisgjafa. Kjorhitastig T. tepidiphila skv. Mori og félogum er 45°C og kjorsyrustig pH 6,5.

TAFLA 10b: Tegundasamsetning bakteria i syni 730

Syni-fj ? Nénasti sttingi i Genbank® Fundarstadur® Skyldl.?  Fylking Heimild
a730-2-37 Sulfurihydrog. kristjanssoni (AM778960)  Hver island 99% Aquificae Flores et al. 2008
730-2-28 Sulfurihydrog. kristianssoni (AM778960)  Hver, island 99% Aquificae Flores et al. 2008
730-4-1 Sulfurihydrog. kristjanssoni (AM778960)  Hver, [sland 94% Aquificae Flores et al. 2008
730-10-1 Sulfurihydrog. kristianssoni (AM778960)  Hver, island 93% Aquificae Flores et al. 2008
a730-1-1 Thiofaba tepidiphila (AB304258) Hver, Japan 99% y-Proteobacteria  Mori & Suzuki 2008
730-1-9 Thiofaba tepidiphila (AB304258) Hver, Japan 99% y-Proteobacteria  nori & Suzuki 2008
730-5-1 Thiofaba tepidiphila (AB304258) Hver, Japan 98% y-Proteobacteria  nori & Suzuki
730-8-1 Uncultured bacterium clone (EF205540)  Hverasvadi, Tibet 91% Proteobacteria Lau & Pointing 2008
730-3-5 Uncultured bacterium (EU050694) Oliusvaedi, Kina 89% Chioroflexi She & Zhang 2007
730-6-1 Uncultured bacterium (AY340841) Fluidized-bed reactor 99% Chlorobi Kaksonen et.al 2004
Bacterium enrichment clone } o .
730-7-1 (EU082059) Lake Pavin, Frakkland 100% Spirochaetes Lehours et al. 2007
730-9-1 Filamentous bacterium (AB428365) Hver, Japan 100% Unclassified Mori et al. 2008

a)S\’/ni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; *INGUmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd 4 samr6dun; a = Mognun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Adrar tegundir i syni 730 eru oftast i lagu hlutfalli, nema Chloroflexi tegundin 730-3-5, sem finnst i fimm

eintékum og bendir lag skyldleikaprdsenta til pess ad ny tegund sé parna a ferdinni. Proteobacteria 730-

8-1 er einnig ny tegund og e.t.v. ny aettkvisl (91% skyldleiki).

Raektanir dr syni 730 gafu einkum y-Proteobacteriuna Thermomonas hydrothermalis, sem er

midlungshitakaer (Toe 50°C), 6frumbjarga, lofthad tegund sem var einangrud ur hver i Portugal (Alves

o.fl. 2003).

Syni 731 var tekid af grahvitum pradum sem voru vel synilegir i laek (mynd 17).

Mynd 17. Syni 731 var lifmassasyni af
grahvitum pradum i laek par sem
hitastigid var 41,7°C og pH3,4.
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Mognun med fornbakteriu- og bakteriuvisum upp Ur syni 731 tékst vel (t6flur 13a og 13b). Rikjandi

tegund fornbakteria er skyldust éraektadri tegund innan fylkingar Euryarchaeota sem fannst i sirum hver

i Bandarikjunum (tafla 11a). Skyldleikinn er pd adeins 95% og pvi tegundin Ur hvernum i Vonarskardi

vaentanlega ny.

TAFLA 11a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 731

Syni-fj ? Nénasti wttingi i Genbank” Fundarstadur” Skyldl.?  Fylking Heimild
a731-1-1 Uncultured prokaryote (EF682430) Sar hver, USA 99% Crenarchaeota Wilson et al. 2008
a731-2-20  Uncultured prokaryote (EF682419) Sur hver, USA 95% Euryarchaeota Wilson et al. 2008

a)S\’/ni—numer innan synis-fj6ldi innan synis; !INGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta ettingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Rikjandi tegund bakteria i syni 731 er greinilega Hydrogenobaculum tegund innan fylkingar Aquificae

(tafla 11b). Tegundir innan pessarar aettkvislar eru frumbjarga og nyta sér flestar H, eda H,S til

orkudflunar og geta bundid kolefni tr CO,. i syninu fundust einnig b6 nokkrar tegundir af undirfylkingum

Proteobacteria sem er eins og fyrr segir mjog stér og sundurleit fylking. Flestar tegundir i syni 731 hafa

fundist adur. Pé fundust parna nokkrar nyjar tegundir, p.e. 6-Proteobacteria 731-3-3 sem er adeins 92%

skyld ndnasta zettingja og Firmicutes 731-7-1 sem er adeins 91% skyld ndnasta attingja. Chlorobi 731-13-

1 er einnig ny tegund. Ein tegund sem sj6 radir fengust af og er pvi i umtalsverdu magni i pessu syni saetir

tidindum par sem skyldleiki vid nanasta eettingja i Genbank er adeins 82%. Ekki reyndist unnt ad

stadsetja pessa tegund innan flokkunarkerfis bakteria.

TAFLA 11b: Tegundasamsetning bakteria i syni 731

Syni-fj *

731-1-17
731-6-2
731-2-6

731-10-1
731-11-1
731-12-1
731-3-3
731-9-1

731-8-1
731-7-3
731-5-2
731-13-1
731-4-7

Nanasti aettingi i Genbank”

Uncult. Hydrogenobaculum (EF156602)
Uncult Hydrogenobaculum (EF156602)
Uncultured bacterium (DQ834045)

Uncultured bacterium (DQ834045)
Uncultured Thiomonas (DQ834046)
Thiobacillus caldus (AB023405)
Uncultured bacterium (FJ228438)
Uncultured Desulfurella (DQ834025)

Uncultured Thiothrix (AJ548919)
Uncultured bacterium (DQ453119)
Uncultured soil bacterium (EF173346)
Uncultured bacterium (DQ336031)
Uncultured bacterium (FJ416386)

Fundarstadur®

Yellowstone
Yellowstone

Yellowstone
Yellowstone

Yellowstone

Bioreactor
Yellowstone

Brennisteins-biofilma
Sur ndma

Mengadur jardvegur
Koparndma

Hris — methan

Skyldl.”

99%
99%
99%

97%
98%

98%

98%

97%

98%

Fylking

Aquificae
Aquificae

8-
Proteobacteria
8-
Proteobacteria
8-
Proteobacteria
8-
Proteobacteria
5-
Proteobacteria
5-
Proteobacteria
y-Proteobacteria

Firmicutes
Acidobacteria

Chlorobi

?

Heimild

Korf et al 2007
Korf et al. 2007
Korf et al. 2006

Korf et al. 2006

Korf et al. 2006

Kamimura et al. 1999

Arnett et al. 2008

Korf et al. 2006

Ferrera et al 2004
Hao et al. 200
Low et al. 2007
Ren et al. 2006
Qiu et al. 2009

a)Sy’/ni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; !INdmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.
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TAFLA 12: Tegundasamsetning bakteria i syni 732

Syni 732 var tekid af litrikum lifmassa i

volgu, suru lekjardyi vid 36°C og pH

3,2 (mynd 18). Mdgnun Ur syninu og

radgreining gaf fjolbreyttar bakteriu-

tegundir (tafla 12), en engar forn-

bakteriur.

Mynd 18. Litrikur lifmassi i laekjardyi vid
hitastig 36°C og syrustig pH 3,2.

Syni-fj ? Nénasti attingi i Genbank” Fundarstadur® Skyldl.?  Fylking Heimild

732-9-2 Hydrogenobaculum sp. (AJ320225) Yellowstone 99% Aquificae Eder and Huber 2002
732-2-1 Uncultured Acidisphaera (AM749741) Jardvegur, Nyja-Sjaland a-Proteobacteria  Stott et al. 2008
732-3-1 Uncultured bacterium (AF523875) Myri, USA a-Proteobacteria  Brofft et al. 2007
732-8-5 Uncultured bacterium (EF446234) Sur 4, Spann 100% a-Proteobacteria  Garcia-Moyano 2007
732-15-2 Uncultured bacterium (EF446234) Sur &, Spann a-Proteobacteria  Garcia-Moyano 2007
732-17-1 Uncultured bacterium (EF612999) Sur nama, Kina a-Proteobacteria  Yin et al. 2008
732-21-1 Uncultured proteobact. (DQ223197) Vatn, S-Afrika a-Proteobacteria  Gihring et al. 2006
732-26-1 Uncultured Acidiphilium (EU371539) Pyrite tankur 100% a-Proteobacteria  Liu et al. 2008
732-13-2 Uncultured bacterium (EU419128) Sur jardvegur, Astralia 99% B-Proteobacteria  Henneberger et al. 2008
732-16-2 Uncultured bacterium (EU419128) Sur jardvegur, Astralia B-Proteobacteria  Henneberger et al. 2008
732-14-3 Thiomonas sp. (DQ145983) Brennisteinslaekur, Taiwan B-Proteobacteria  Liao et al. 2005
732-19-1 Nitrosospira sp (AY635573.1) Sludge system 8 -Proteobacth Hornek et al. 2006
732-27-1 Thiomonas sp. (DQ146097) Hver, Taiwan 8 -Proteobacth Liao et al. 2005
732-7-3 Uncult. proteobacterium (DQ223208) Vatn, S-Afrika 99% 8 —Proteobact? Gihrig et al. 2006
732-6-3 Uncultured bacterium (DQ660852) Sur ndma, Kina 97% y-Proteobacteria Dai & Liu 2007
732-12-3 Thiobacillus caldus (AB023405) 98% y-Proteobacteria Kamimura et al. 1999
732-4-2 Uncultured bacterium (FJ178115) Jardvegur, Kina Acidobacteria He et al. 2008
732-5-2 Uncult. Acidobacterium (AF200696) Jardvegur 98% Acidobacteria Radajewski et al. 2000
732-18-1 Uncultured Acidobacteria (DQ328617) Sur ndma, Kina 97% Acidobacteria Hao 2006

732-1-1 Uncultured bacterium (AB254785.1) Jardvegur, Japan Acidobacteria Yoshida et al. 2006
732-11-2 Uncultured cyanobacterium (FJ228323)  Sdr nama, byskaland 98% Cyanobacteria Meier et al. 2008
732-23-1 Uncultured cyanobacterium (FJ228323)  ggr ngma, byskaland 97% Cyanobacteria Meier et al. 2008
732-10-3 Uncultured bacterium (DQ453119) Sur nama, Kina Firmicutes Hao et al. 2007
732-20-1 Uncultured bacterium (DQ453119) Sur nama, Kina Firmicutes Hao et al. 2007
732-22-1 Uncultured bacterium (EF586051) Metandlrikur argangur Firmicutes ? Li et al. 2007
732-24-1 Uncult.forest soil bact. (AY913460) Skogur, byskaland 97% Firmicutes Roesch et al. 2005
732-25-1 Uncultured bacterium (AF523875) Myri, USA Firmicutes Brofft et al. 2002

H)S\’/ni—mﬁmer innan synis-fj6ldi innan synis; !INGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta &ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.
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Engin ein bakteriutegund er rikjandi syni 732. Hins vegar eru Proteobacteria tegundir afar aberandi og pa
einkum a-Proteobacteria. baer flokkast flestar til Acidiphilium eettkvislarinnar, sem er syrukaer eins og
nafnié bendir til. Tegundir innan B-Proteobacteria eru einnig algengar i pessu syni og allflestar peirra
nyjar midad vid laga skyldleikaprdsentu (tafla 12). Innan B-proteobakteria finnast fjolmargar tegundir
sem geta nytt sér brennistein og brennisteinssambond og pvi liklegt ad pessar tegundir bui einnig yfir

peim hafileikum.

Syrukzerar bakteriur af fylkingu Acidobakteria eru nokkrar i syninu og einnig sjast blagreenar bakteriur
(Cyanobacteria) sem ekki hafa verid raektadar. Firmicutes tegundir i syninu eiga pad sameiginlegt ad vera
fjarskyldar (87-97% skyldleiki) fulltrdum i Genbank innan pessarar fylkingar og teljast pvi nyjar tegundir

eda eettkvislir.

Syni 733 var tekid af sérkennilegum dokkfjélublaum lifmassa i leekjardyi (mynd 19). Hitastig par var
fremur I3gt, eda 16°C og syrustig lagt eda pH 2,9. Rikjandi bakteriufylking i syni 733 er a-Proteobacteria,
en rum 80% af rodum flokkudust til pessarar fylkingar (tafla 13). beir hépar sem innihalda flestar radir er
annars vegar syrukaer tegund 733-1-13 af aettkvisl Acidiphilum sem fannst i surri & & Spani (Garcia-
Moyano o.fl. 2007) og hins vegar 733-2-16 sem er syrukaer Acetobacteraceae, en pé adeins 95% skyld

nanasta attingja sem fannst i jardvegi tundrunnar i N-Finnlandi. Hér er an efa ny tegund 4 ferdinni.

Mynd 19. Synatokustadur 733.
Dokkfjdlublar lifmassi vid 16°C og pH 2,9.
Liklegt er ad ny tegund af aettkvisl

Rhodoblastus gefi pennan sérstaka
dokkfjélublaa lit.
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TAFLA 13: Tegundasamsetning bakteria i syni 733

Syni-fj ? Nénasti aettingi i Genbank” Fundarstadur® Skyldl.?  Fylking Heimild

733-1-13 Uncultured bacterium (DQ303265) Sur &, Spann 99% a-Proteobacteria Garcia-Moyano 2007
733-2-16 Uncultured bacterium (AM945516) Tuandra jardvegur Finnland a-Proteobacteria Mannisto et al. 2008
733-3-4 Rhodoblastus sphagnicola (AM040096) Mér, Russland a-Proteobacteria Kulichevskaya 2006
733-6-2 Rhodoblastus sphagnicola (AM040096) Mor, Rassland a-Proteobacteria Kulichevskaya 2006
733-5-3 Uncultured bacterium (EF613000) Sur nama, Kina a-Proteobacteria Yin et al. 2008
733-8-1 Rhodoblastus acidophilus (EF473293) Kérea 98% a-Proteobacteria Ahn & Ka 2007
733-9-1 Uncultured bacterium (DQ906062) Rétarhnydi, Spann a-Proteobacteria Mirete et al. 2007
733-11-1 Uncultured bacterium (DQ906062) Rétarhnydi, Spann a-Proteobacteria Mirete et al. 2007
733-12-1 Uncultured bacterium (AY917606) Jardhitasvaedi, Hawaii a-Proteobacteria Gomez-Alvarez 2005
733-4-4 Uncultured Desulfurella (DQ834025) Yellowstone 98% 8-Proteobacteria Korf et al. 2006
733-7-1 Uncultured Peptococcaceae (EF042587)  Koparnama, Spann Firmicutes Rowe et al .2007
733-10-1 Uncultured bacterium (AJ292578) Mengadur jardvegur

98% Acidobacteria Nogales et al. 2001

a)Syni—ndmer innan synis-fjoldi innan synis; *INUmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Mégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Nokkrar tegundir i syni 733 syndu Rhodoblastus tegundir sem ndanasta attingja. R. sphagnicola myndar

purpuraraudan voxt og lidur best vid léttsurar adstaedur og lagan styrk surefnis. Hann feer orku ur

solarljési og inniheldur bacteriochlorophyll a og karoten litarefni. Hann getur einnig nytt sér vetni og CO,.

R. acicophilus er dnnur tegund sému zettkvislar sem polir laegra syrustig. Vafalitid er pad ny tegund af

aettkvisl Rhodoblastus sem sést svo greinilega i laekjardyinu i Vonarskardi. Frekari stadfesting 4 pessu

bidur betri tima. Engar fornbakteriur fengust Ur pessu syni.

Greiningar 4 heilkjornunga 18S rRNA Ur syni 733 gafu fjolbreyttar tegundir maura, krabbadyra, pérunga,

stramenopiles (skyldir raudpérungum), greenporunga og hjdldyra. Enda lagt hitastig og lifsskilyrdi

heilkjornunga pvi pokkaleg.

Syni 734 var tekid af greenum lifmassa
i leek vid 40,3°C (mynd 20). Syrustigid
i pessu syni er ivid haerra en i hinum
fyrri eda pH 5,8. Ur syni 734 fengust
baedi bakteriur og fornbakteriur

(toflur 14a og 14b).

Mynd 20. Syni 734 var tekid ur pessum
graena lifmassa. Hitastig var 40,3°C og pH
5,8.
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Adeins ein fornbakteriutegund fannst i syni 734, en innihélt umtalsverdan fj6lda, eda 19 radir (tafla 14a).

Nanasti eettingi pessarar tegundar er af fylkingu Euryarchaeota en hefur aldrei verid raektadur. Hann er

adeins 95% skyldur tegundinni Ur syni 734 og telst pvi ny fornbakteriutegund.

TAFLA 14a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 734

Syni-fj ? Nénasti attingi i Genbank® Fundarstadur” Skyldl.”  Fylking

Heimild

a734-3-19 Uncultured euryarchaeote (DQ676247)  Svif, tjorn

Briee et al. 2007

- Euryarchaeota

a)Syni—ndmer innan synis-fjoldi innan synis; PINGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid in

nan sviga; “Fundarstadur nanasta zettingja; d)Skyldleiki

(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Mégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

TAFLA 14b: Tegundasamsetning bakteria i syni 734

Syni-fj ? Nénasti attingi i Genbank” Fundarstadur® Skyldl.?  Fylking Heimild

a734-13-1 f:,/\j/‘:;r;igggg)g kristjanssoni Hver, island 98% Aquificae Flores et al. 2008

a734-1-4 Uncultured bacterium (EU104119) activated sludge 98% a-Proteobacteria Brown and Turner
2008

a734-7-3 Uncultured bacterium (AY957924) Drykkjarvatn 97% cRmeaie WAl cG Al 20

a734-16-1 Uncult. Rhodomicrobium (EF648045) activated sludge 100% a-Proteobacteria Wang et al. 2007

a734-9-1 Uncultured bacterium (FM955662) Vatn, Indland 99% v-Proteobacteria Bhattacharya 2009

a734-14-1 Desulfobacterium (DQ146482) 98% &-Proteobacteria Balk et al. 2008

734-6-1 Uncultured bacterium (EF693542) Jardvegur, USA SFieealaEaii Cardenas et al. 2008

734-12-3 Uncultured bacterium (AB030591) Grunnvatn 97% e-Proteobacteria Watanabe et al.
2000

734-9-20 :JDnccl:ISt:;g(;)Chlorobaculum Photobiorector 99% Chlorobi ggg;)ler & Hurse
Kappler & H

734-16-1 Uncult. Chlorobaculum (DQ383314) Photobiorector Chlorobi Zggs er urse

734-7-1 Uncult. Chlorobaculum (DQ383314) Photobiorector Chlorobi sggsler bl

734-21-1 Chlorobaculum sp. (AY394785) Hver Chlorobi Bedard et al. 2005

734-18-1 Uncultured bacterium (AY340841) Fluidized-bed reactor Ghiorobi Kaksonen et al.
2004

734-1-1 Uncultured bacterium (AY340841) Fluidized-bed reactor 99% Chlorobi Kaksonen et al.
2004

734-4-1 Uncultured bacterium (FJ228449) Bioreactor Chlorobi Arnett et al. 2008

a734-8-2 Mastigocladus laminosus (DQ431003) Hver, Graenland 99% Cyanobacteria Roeselers et al.
2007

a734-15-1 Mastigocladus laminosus (DQ431003) Hver, Graenland 99% Cyanobacteria Roeselers et al.
2007

734-10-2 Nostoc sp. (BA000019) Cyanobacteria Kaneko et al. 2001

a734-15-1 Gloeotrichia echinulata (AM230705) Baltneska hafid Finnland 98% Cyanobacteria SinveiEn G all. 2607

a734-6-3 Uncultured Geothrix. (DQ069181) Néma 98% Acidobacteria Mislowack et al.
2005

734-5-1 Uncultured bacterium (FJ207014) Yellowstone 98% Addaladiait Boomer et al. 2008

a734-18-1  Uncultured bacterium (EU133749) jardvegur, USA Bacteroidetes Elshahed et al.
2008a

734-11-3 Uncultured bacterium (EF029847) UASB reactor 99% FeEamidEes Liang et al. 2006

734-17-1 Uncultured bacterium (DQ404914) Mengadur jardvegur 98% Bacteroidetes Ambulencia et al.
2006

734-20-1 Uncultured bacterium (EF053084) UASB reactor 99% Fraararalidlaies Liang et al. 2006

a734-4-3 Uncult Chloroflexi (EF522332) Sandsteinn, USA 91% Chloroflexi Walker & Pace 2007

734-14-2 Uncultured bacterium (AM159496) Rice rizosphere 91% Chloroflexi Lu et al. 2006
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734-3-1 Uncultured Meiothermus (AY699383) Hver, island Deinoc/Thermus Hobel et al. 2005
734-8-1 Uncultured Meiothermus (AY699383) Hver, island 99% Deinoc/Thermus Hobel et al. 2005
734-13-2 Uncultured Meiothermus (AY699383) Hver, island 99% Deinoc/Thermus Hobel et al. 2005
a734-2-2 Uncultured bacterium (DQ125755) uranrikur jarévegur Firmicutes Brodie et al. 2006
a734-5-2 Heliobact. modesticaldum (CP000930) 99% Firmicutes Sattley et al. 2008
734-19-1 Uncultured Firmicutes (EF665908) Skégur, USA Firmicutes Jangid et al. 2007
a734-11-1 Uncultured bacterium (EF522844) Anammox reactor Planctomycetes Park et al. 2007
a734-17-1 Uncultured bacterium (FJ459891) Gullndma, S-Afrika 99% Spirochaetes Pradhan 2008
734-2-1 Spirochaeta sp. HT (EF583633) Oliusvaedi 98% Spirochaetes Niu et al. 2007
a734-10-1 Uncultured bacterium (AY214187) Mengad grunnvatn Candidate div Alfreider & Vogt
OP10 2003

a)Sy'lni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; ®'NGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd 4 samrodun; a = Mégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

P6 nokkrar bakteriutegundir fundust i syninu (tafla 14b) m.a. blagraenar bakteriur eins og vidé var ad
buast. betta voru einkum Mastigocladus laminosus sem er afar algengur i hverum vida um land og fannst

nyverid i hver 8 Graenlandi (Roeselers o.fl. 2007), ny Nostoc tegund og Gloeotrichia echinulata.

Rikjandi bakteriutegund i syni 734 er af fylkingu Chlorobi (tafla 14b), en néanasti aettingi er éraektud
Chlorobaculum tegund sem fannst i 6rverupekju i sulfidhreinsunartanki. Tegundir af Chlorobaculum
attkvisl nyta sér einkum brennistein og brennisteinssambdnd. Pé nokkrar nyjar Chlorobi tegundir
fundust i syninu (tafla (14b). Syrukeerar Acidobakteriur fundust i pessu syni og einnig ein ny
Bacteroidetes tegund, en paer eru almennt algengar i jardvegssynum, m.a. i heitum jardvegi &

hverasveedum.

Meiothermus tegundir fundust einnig, m.a. ein ny tegund. Tvaer nyjar Chloroflexi tegundir fundust i
syninu, ennfremur tveer nyjar Firmicutes tegundir og ein ny Planctomycetes tegund. Athygli vekur ad ein
tegund innan Candidate division OP10 fannst i syninu, en petta er hépur sem erfitt hefur reynst ad
stadsetja i lifsins tré og fannst fyrst i Obsedian Pool i Yellowstone.

i syni 734 fundust einnig svipudyr af tveimur tegundum.
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Syni 735 var tekid af ljosbrdnum
lifmassa i teeru hveraafrennsli sem
sést & myndinni hér til hlidar (mynd

21).

Mynd 21. Syni 735 var tekid af ljobrinum
lifmassa i afrennsli hversins sem sést efst i
haegra horni myndarinnar. Hitastigid var
po adeins 41°C og pH 3,4.

lifmassa tokst med bakteriuvisum (tafla 15). | heild er

Mognun upp Ur DNA dr pessum

skyldleikaprésentan i téflunni i flestum tilvikum afar lag, sem bendir eindregid til pess ad hér séu nyjar
tegundir a ferd. betta 4 m.a. vid um rikjandi tegund i syninu sem er 8-Proteobacteria sem er adeins 92%
skyld nanasta zettingja en hann hefur aldrei verid raektadur. Svo virdist sem adstaedur i hvernum séu
kjoradstaedur fyrir pessa tegund. Onnur tegund (735-7-1) sem er liklega af fylkingu Proteobacteria synir
adeins 88% skyldleika vid nanasta eettingja. Chlorobi og Firmicutes tegundir i pessu syni eru afar

fjarskyldar 6llu pvi sem hefur fundist adur.

Thiomonas tegund finnst parna einnig i nokkrum eintékum (735-3-6) en aettkvislin einkennist einkum af

pvi ad medlimir hennar geta nytt sér H,S.

TAFLA 15: Tegundasamsetning bakteria i syni 735

Syni-fj ? Nénasti settingi i Genbank” Fundarstadur” Skyldl.?  Fylking Heimild

735-6-1 Unc Hydrogenobaulum (DQ834127) Yellowstone 99% Aquificae Korf et al. 2006
735-2-31 Uncultured bacterium (FJ228438) Bioreactor §-Proteobacteria Arnett et al. 2008
735-3-6 Unc Thiomonas (DQ834045) Yellowstone 99% B-Proteobacteria Korf et al. 2006
735-7-1 Uncultured bacterium (EF515236) Fuel cell Proteobacteria ? Drydenet al. 2007
735-8-1 Uncultured bacterium (FJ228438) Bioreactor Proteobacteria Arnett et al. 2008
735-1-4 Uncultured bacterium (DQ336031) Koparnama Chlorobi? Ren et al. 2006
735-4-1 Uncultured bacterium (EU044277) Jardvegur, USA Firmicutes ? Tarlera et al. 2008
735-5-1 Uncultured bacterium (EF042587) Koparnama, Spann Firmicutes Rowe et al. 2007

a)Syni—ndmer innan synis-fjoldi innan synis; !INdmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Mégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Syni 736 var malarsyni tekid ur afrennsli litils hvers (mynd 22). Tegundasamsetning bakteria i pessum
hver var tiltélulega einsleit par sem Aquificae fylkingin var allsradandi (tafla 16). Pad eru einkum tegundir
af Hydrogenobaculum og Sulfurihydrogenobacter kristjanssonii sem eru allsrédandi. Badar eru

frumbjarga, Hydrogenobaculum nytir H,S og H, og dlifraent kolefni ur CO,, en Sulfurihydrogenibium
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kristjanssonii er brennisteins- og vetnisoxandi tegund. Fulltriar Proteobacteria i syninu, p.e. Desulfurella

og Thiomonas eru af svipudum toga hvad efnaskipti vardar,

brennisteinssambénd. Tegundir

TAFLA 16: Tegundasamsetning bakteria i syni 736

b.e.

nyta sér brennistein og

sem eru ad 6llum likindum jarn-
oxandi finnast parna einnig (736-1-1
og 736-16-1). Ein tegund af
Candidate division OP-5 fannst i sjo
eintékum i syninu, en hun hefur adur
fundist hér 4 landi m.a. i Graensdal

(S. Skirnisdéttir o.fl. 2000).

Mynd 22. Syni 736 var tekid af mol i
afrennsli hversins sem sést til vinstri a
myndinni. Hitastigid var 64,50g pH 4,7.

Syni-fj ? Nanasti aettingi i Genbank” Fundarstadur? skyldl.?  Fylking Heimild
736-3-1 Uncult. Hydrogenobaculum (EF156602)  Yellowstone - Aquificae Korf et al. 2007
736-6-36 Uncult. Hydrogenobaculum (EF156602)  Yellowstone 99% Aquificae Korf et al. 2007
736-10-1 Uncult. Hydrogenobaculum (EF156602)  Yellowstone 98% Aquificae Korf et al. 2007
Uncult. Hydrogenobaculum o
-18-2 .2
736-18 (DQ832001) Yellowstone Aquificae Nagy et al. 2006
736-5-1 Sulfurihydro. kristjanssoni (AM778960) Hver, sland Aquificae Flores et al. 2008
736-11-21 Sulfurihydro. kristjanssoni (AM778960) Hver, island 99% Aquificae Flores et al. 2008
736-12-3 Sulfurihydro. kristjanssoni (AM778960) Hver, sland Aquificae Flores et al. 2008
736-14-1 Sulfurihydro. Kristjanssoni(AM778960) Hver, sland Aquificae Flores et al. 2008
736-17-1 Sulfurihydro. kristjanssoni (AM778960) Hver, sland 99% Aquificae Flores et al. 2008
736-15-1 Thiomonas sp. (F1014924) Surt vatn, Frakkland - B-Proteobacteria Bryan et al. 2008
736-8-12 Unc.ultured bacterium (DQ834045) Yellowstone 98% B-Proteobacteria Korf et al. 2006
(Thiomonas)
736-1-1 Uncultured bacterium (AB354612) Jarnrikur hver, Japan 6-Proteobacteria ;gléz;shlma etal
736-16-1 Uncultured bacterium (AB354612) Jarnrikur hver, Japan b-Proteobacteria ;gléa;mma etal.
Korf 1. 2
736-13-2 Uncultured Desulfurella (DQ834025) Yellowstone 97% &-Proteobacteria orfetal. 2006
736-4-1 Uncultured Desulfurella (DQ834026) Yellowstone - 6-Proteobacteria Korfetal. 2006
Uncultured bacterium SRI 280 Hver, island o Candidate Skirnisdottir et al.
73677 (AF255600) 99% divisionOP-5 2000
736-2-1 Candidate division OP10 (AM749780) Jardvegur, Nyja-Sjaland (e Stott et al. 2008
el i) Division OP10 :
736-9-3 Uncultured bacterium (DQ336031) Koparnama Chlorobi? Ren et al. 2006
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a)Sy'lni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; ®'Ndmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Mognun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Raktun upp Ur syni 736 gaf eina tegund em er algeng hverabakteria, p.e. Thermus scotoductus.

Syni 737 var tekid ur laek par sem

svarti liturinn var horfinn og laekjar-
vatnid virtist teert (mynd 23). Malar-
syni var tekid @ pessum stad og jafn-

framt vatnssyni til frumefnamaelinga.

Mynd 23. Malarsyni var tekid ur pessum
lek. Hitastigid var 45,1 og pH 3,8.

Tegundasamsetning bakteria i pessu syni sést i toflu 17. Eins og sja ma eru vetnis - og sulfidoxandi
Hydrogenobaculum tegundir rikjandi i syninu med um 50% greindra kléna. Pad vekur athygli parna ad
nokkrar tegundirnar greinast adeins 91-92% skyldar nanasta aettingja i Genbank sem er éraektadur (Nagy

o.fl. 2006). Hér er pvi greinilegu um tegund ad reeda sem ekki hefur fundist a48ur svo vitad sé.

TAFLA 17: Tegundasamsetning bakteria i syni 737

Syni-fj ? Nanasti aettingi i Genbank” Fundarstadur” Skyldl.”  Fylking Heimild

Uncult. Hydrogenobaculum

737z (DQ834127)

Yellowstone 99% Aquificae Korf et al. 2006
Nagy et al. 2006

737-12-1 Uncult Hydrogenobaculum (DQ832001)  Yellowstone Aquificae

13- . Nagy et al. 2006
737-13-1 Uncult Hydrogenobaculum (DQ832001)  Yellowstone Aquificae
737-10-1 Uncult Hydrogenobaculum (DQ832001)  Yellowstone Aquificae Nagy et al. 2006
737-3-6 Uncultured bacterium (FJ228438) Bioreactor Aquificae Arnett et al. 2008
737-5-7 Thiomonas sp. (EU625663) Greendalur, hver [sland il Vesteinsdottir o.fl.

' 2008
737-6-1 Thiobacillus caldus (AB023405) B-Proteobact Kamimura et al. 1999
737-1-1 Uncultured Desulfurella (DQ834025) Yellowstone 5-Proteobact. Korf et al. 2006
737-4-3 Uncultured Desulfurella (DQ834025) Yellowstone 98% 5-Proteobact Ackerman et al. 2006
737-14-1 Acidimicrobium sp. (AY140240) Yellowstone 97% Actinobacteria Johnson et al. 2003
737-9-1 Uncultured bacterium (DQ401523) Urgangsvatn, irland 99% Chlorobi Enright et al. 2006
737-8-1 Uncultured bacterium (EF197031) Jardlog 93% Firmicutes Wang et al. 2008
Thermoanaerob. aciditolerans > o Prokofeva et al. 2005

737-11-1 (AY350594) 90% Firmicutes
737-7-1 Spirochaetes bacterium (AY695841) Gullnama 98% Spirochaetes Bonin 2004

a)Sy'lni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; ®'NGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta aettingja; d’Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Mognun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.
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Tveer Desulfurella tegundir fundust einnig i syni 737, innbyrdis fjarskyldar en med sama nanasta attingja.
bessar tegundir geta afoxad brennistein. Ein Thiomonas tegund fannst i syninu, en sama tegund, sem er
brennisteinsoxandi, fannst i Graendal vid Hveragerdi og var lyst 2008 (Vésteinsdottir o.fl. 2008).
Thiobacillus caldus finnst i syninu, en Thiobacillus attkvislin lifir almennt vid surar adstaedur og hefur
ensimid jarn-oxidasa sem gerir peim kleift ad oxa jarn (ferrous iron). Engar fornbakteriur fundust i pessu

syni.

Raektun upp ur syni 737 gaf fjéra stofna sem allir voru sému tegundar af aettkvisl Sediminibacter innan
fylkingar Bacteroidetes, en paer syndu pd adeins 95% samsvorun. betta er pvi ny reektud tegund sem bidur

bess ad verda lyst i visindariti.

Syni 738 var tekid af blondudum lifmassa i leek (mynd 24). Ymis litbrigdi voru i pessum massa, m.a.
appelsinugulur og graenn pérungamassi undir. Hitastigid var lagt eda 33°C og syrustig var einnig lagt eda

pH 3,7.

Mynd 24. Syni 738 var tekid af lifmassa i laek par
sem hitastigid maeldist 33°C og pH var 3,7.

o h
Ml

Mognun fékkst 4 16S rRNA geni bakteria upp Ur pessu syni (tafla 18). Chlorobaculum tegund er rikjandi i
syni 738 (tafla 18), en 28 kldnar greindust til somu tegundar af éraektadri Chlorobaculum. Ekki er éliklegt

ad pessi tegund geti oxad brennistein, en slikt pekkist medal reektadra tegunda zettkvislarinnar.
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Hydrogenobaculum tegund af fylkingu Aquificae er fyrirferdamikil i syni 738, med 11 fulltrda. b6 nokkrar

Proteobacteria fundust einnig i syninu, flestar 8-Proteobakteriur, sem bendir til brennisteinsefnaskipta.

Adrar tegundir i syninu sem vert er ad nefna eru blagraenu bakteriurnar Gloeotrichia echinulata og Nostoc

tegund sem koma areidanlega Ur graenu mottunni i syninu. Enn adrar ahugaverdar tegundir i pessu syni

eru pzer sem flokkast ekki inn i hefébundid flokkunarkerfi bakteria, svokalladar “Candidate divisions” sem

eru nokkrar pekktar, m.a. ar Obsedian Pool i Yellowstone. Einnig svokollud Termite Group (TG1) og TM6

sem finnst adallega i jardvegi. Pessar deildir bida pess ad fa fylkingarstodu.

Engar fornbakteriur fundust i syninu.

TAFLA 18: Tegundasamsetning bakteria i syni 738

Syni-fj ? Nanasti aettingi i Genbank” Fundarstadur® Skyldl.Y  Fylking Heimild
Uncult. Hydrogenobaculum .
738-1-11 Yell 9 A Korf 1.2
a738 (DQ834127) ellowstone 99% quificae orf et al. 2006
Uncult. beta proteobacterium . Spear et al. 2005
-2-1 9 .
738 (AY861897) Yellowstone 99% B-Proteobacteria
a738-4-4 Uncultured bacterium (FM955662) Vatn, Indland 99% y-Proteobacteria Bhattacharya et al.
2009
a738-8-1 Uncultured Rhodobacterales Infiltrative surface biozone 97% a-Proteobacteria Tomaras et al. 2008
(EU403774)
738-1-1 Uncultured bacterium (EU101044) Brennisteins-biofilma 91% Pl Macalady et al.
2008
738-3-1 Uncultured bacterium (EU101044) Bioreactor 96% B-Proteobacteria Macalady et al.
2008
738-8-4 Uncultured bacterium (EU101044) Brennisteins-biofilma 99% G EEE Macalady et al.
2008
738-12-1  Uncultured bacterium (EF575104) Costa Rica 97%  B-Proteobacteria  (ojasimenezetal
2007
738-13-1 Uncultured bacterium (DQ088733) Gullndma 99% B-Proteobacteria Lin et al. 2006
738-11-1 Desulfurella multipotens (Y16943) Kamtjaka 5-Proteobacteria Miroshnichenko
1998
738-9-4 Uncult. epsilon proteobact. (AB030591)  Grunnvatn 98% leealaEEd Watanabe et al.
2000
a738-5-4  Uncultured Geothrix (DQ069181) Néma 98%  Acidobacteria Mislowack et al.
2005
. . Kappler & Hurse
738-5-1 Uncult. Chlorobaculum (DQ383314) Photobioreactor 91% Chlorobi 2007
Chlorobaculum sp. BS3.2m-44 . 5 . Bedard et al. 2005
738-6-1 (AY394785) Heitur laekur 95% Chlorobi
7387-28  Uncult. Chlorobaculum sp. (DQ383314) ' notobioreactor 100%  Chlorobi Kappler & Hurse
sulfidhreinsun 2007
Photobi t Kappler & H
738-10-1  Uncult. Chlorobaculum sp. (DQ383314) | orov oreacter WA Chiorobi APPIEr S HUISe
sulfiGhreinsun 2007
738-14-1 Uncultured bacterium (AY340841) Reactor 99% Chlorobi Kaksonen et al.
2004
a738-2-7 Gloeotrichia echinulata (AM230705) Vatn, Finnland 98% Cyanobacteria Sihvonen et al. 2007
738-4-1 Nostoc sp. PCC 8112 (AM711537) Tjérn, USA 98%  Cyanobacteria Papaefthimiou al.
2008
a738-9-1 Uncultured bacterium (EF522844) Anammox reactor 87% Planctomycetes Park et al. 2007
a738-3-3 Uncultured Spirochaetales (EU266876) Oliumengud jardlog 98% Spirochaetes Winderl et al. 2008
a738-6-1 Uncultured bacterium (AY861728) Yellowstone 95% _(Izgrldidate div Spear et al. 2005
a7387-1  Uncultured bacterium (AY043958) Jardvegur, Kanada Srg Candidate div Axelrood et al. 2002

TM6

a)Sy'lni-nljmer innan synis-fjoldi innan synis; ®'Numer nénasta attingja | Genbank er gefid innan sviga; “Fundarstadur nanasta aettingja; d)SkyIdIeiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Mognun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.
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Heilkjornunga greining 8 DNA Ur syni 738 gaf ymsa einfrumunga s.s. svipudyr sem hafa einkum fundist i

jardvegi og einnig bifdyr og amobur.

Syni 738b var tekid af raudum og greenum ,,grédri“ nokkru nedar i sama laek og 738 (mynd 25).

Frumefnamaeling var gerd & pessu syni (sja vidauka).

Mynd 25. Syni 738b var tekid af raudleitum og
greenum lifmassa i laek vid 42°C og pH 3,7.

[ bessu syni tékst mégnun & bakterium ageetlega (tafla 19). Sé litid 4 dalkinn yfir skyldleikaprésentu i toéflu
19 sést ad peer tegundir sem finnast i syninu eru i flestum tilvikum fjarskyldar 6llu pvi sem pekkt er baedi

raektudu og éraektudu og pvi fjdlmargar nyjar tegundir a ferd.

Mognun med fornbakteriuvisum skiladi ekki arangri.

TAFLA 19: Tegundasamsetning bakteria i syni 738b

Syni-fj * Nénasti settingi i Genbank” Fundarstadur” skyldl.”  Fylking Heimild

738b-1-4 Uncultured bacterium (FJ228438) Bioreactor 92% 5-Proteobact. Arnett al. 2008
738b-3-2 Uncultured bacterium (FJ228438) Bioreactor 86% 5-Proteobact Arnett. al 2008
738b-4-4 Thiomonas sp. CB3 (F1014924) Sart vatn, Frakkland 99% B-Proteobact Bryan al. 2008
738b-5-2 Thiomonas sp. (EU625663) Graendalur, hver island 98% 8-Proteobact. \Z/S(S)E;imdomr o.fl.
738b-7-1 Uncultured bacterium (DQ834040) Yellowstone B-Proteobact. Korf et al. 2006
738b-10-1 Bacterium ML2-90 (DQ145978) Sulfur hver Taiwan B-Proteobact. Botero et al. 2005
738b-6-1 Uncultured bacterium (FJ229739) Vatn undir Skaftarjokli 100% Bacteroidetes Gaidos et al. 2008
738b-9-1 Uncultured bacterium. (FJ229596) Vatn undir Skaftarjokli Bacteroidetes Gaidos et al. 2008
738b-11-1  Sediminibacterium sp. (FM179318) Hreint vatn Bacteroidetes Bohus et al. 2008
738b-12-1 Sediminibacterium sp. (FM179320) Hreint vatn Bacteroidetes Bohus et al. 2008
738b-2-16  Uncultured bacterium (DQ453119) Sur nama Firmicutes ? Hao et al. 2007
738b-13-1 Uncultured bacterium (DQ453119) Sur nama Firmicutes? Hao et al. 2007
738b-8-1 Uncultured Clostridia (FJ037158) Jardvegur, Amazon Jesus et al. 2008

a)Sy'lni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; ®'Ntmer nanasta attingja i Genbank er gefid innan sviga; °

Firmicutes

Fundarstadur nanasta aettingja; d)Skyldleiki

(%) vid nanasta eettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.



Rikjandi tegund i syni 738b er éraektud tegund af fylkingu Firmicutes, en nanasti settingi fannst i slrri ndmu
i Kina (Hao o.fl. 2007). Hann telst p6 fjarskyldur, par sem innbyrdis samsvorun genarada er einungis 92%.
bess ma geta ad margar Firmicutes tegundir eru loftfeelnar, en hvort pad a vid um paer tegundir sem
fundust i syni 738b er dmogulegt ad segja. Fulltriar Proteobacteria i syni 738b eru allnokkrir og ndnustu
ettingjar sumra peirra koma fra Yellowstone. Bacteroidetes fylkingin @ einnig nokkra fulltrda i pessu syni.
bar eru pdé einkum tveer tegundir sem vekja athygli en paer eiga sér nanasta aettingja sem komu ur syni ur
vatni undir Skaftarjokli (Gaidos o.fl. 2008). Onnur bpeirra 738b-9-1, er bd einungis fjarskyld
Skaftarjokulstegundinni. | syni 738b fundust tvaer tegundir heilkjornunga, b.e. ein amébutegund

(Hartmanella) og graenporungur af settkvisl Chlorella.

Syni 739 var tekid af yfirbordshrudi
brennisteinspufu (mynd 26). Hitastigid
var 95°C og pH 4,0.

Mynd 26. Syni 739 var tekid af
yfirbordshridri brennisteinspufu vid 95°C
og pH 4,0.

Ur syni 739 fékkst nokkur moégnun med fornbakteriuvisum (tafla 20) en ekki bakteriuvisum. Adeins ein
tegund fornbakteria fannst pé i pessu syni. bessi tegund 4 sér samsvorun i Crenarchaeota tegund sem

fannst i eldfjallajardvegi Mount Hood i Astraliu. bessi tegund hefur pé aldrei verid raektud.

TAFLA 20: Tegundasamsetning bakteria i syni 739

Syni-fj ? Nanasti zettingi i Genbank” Fundarstadur” skyldl.”  Fylking Heimild

Henneberger et al.

a739-1-5 Uncultured archaeon (EU419158) Mount Hood 99% Crenarchaeota
2008

a)S\'/ni-nljmer innan synis-fjoldi innan synis; ®'Numer nénasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta eettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.
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Syni 740 var tekid af appelsinugulum
massa vio leekjarbakka (mynd 27).
Hitastigid i massanum meaeldist p6 adeins

22°C, en vakti forvitni engu ad sidur.

Mynd 27. Syni 740 var tekid af pessum
gulbruna lifmassa sem sést 4 myndinni.
Hitastigid var 22°C og pH 6,0.

Mognun fékkst upp ar syni 740, baedi med fornbakteriuvisum og bakteriuvisum (t6flur 21a og 21b). Auk
pess fékkst mdognun med heilkjarnavisum (18S) sem baru vitni um frumdyr og pradorm i syninu.

Fornbakteriur i syni 740 attu einungis tvo fulltrda sem badir flokkast til Euryarchaeota. Annar peirra
flokkast til methanogena eda metanmyndandi fornbakteria. Nanustu aettingjar eru pé tiltdlulega

fjarskyldir, eda 95%, pannig ad ekki er um s6mu tegundir ad raeda, en e.t.v. sdmu aettkvisl.

TAFLA 21a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 740

Syni-fi®  Nanasti attingi i Genbank” Fundarstadur” skyldl.”  Fylking Heimild
740-15-1  Uncultured euryarchaeote (DQ676247) Ferskvatnspollur Euryarchaeote Briee et al. 2007
740-16-1  Uncultured euryarchaeote (AB243796) Methanogenar a hrisakri Euryarchaeote Sakai et al. 2007

a)Syni—ndmer innan synis-fjoldi innan synis; INGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Mognun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Engin ein tegund bakteria var rikjandi i syni 740, heldur virtist fléran vera nokkud jafndreifd & nokkrar
fylkingar (tafla 21b). betta kemur pé ekki @ dévart par sem hitastig var ldgt & synatokustad og pvi
lifsskilyrdi til stadar fyrir fleiri tegundir. barna sjast gamlir kunningjar eins og frumbjarga Aquificae
tegundin Sulfurihydrogenibium kristjanssonii, en pessi tegund hefur skaut itrekad upp kollinum i
Vonarskardssynum. Nokkrar tegundir Proteobacteria finnast parna einnig sem og Bacteroidetes sem er
greinilega nokkud algeng @ hverasvaedum einkum pé i jardvegi vid laegri hitastigin. barna er einnig ein
tegund sem er innan ,Candidate division SR1“ undir ,,OP-11“, sem flokkast ekki & hef6bundinn hatt til

fylkingar.
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TAFLA 21b: Tegundasamsetning bakteria i syni 740

Syni-fj * Nanasti attingi i Genbank” Fundarstadur® Skyldl.Y  Fylking Heimild
a740-5- island, landhver ) quificae oreseta

740-5-2 f::\;‘;r;g‘ggoo)ge”'b'um R fsland, landh 99% A I 12008
a740-6-2 Uncultured Paracoccus sp. (EU887795) Plontusambyli a-Proteob Nayak et al. 2008
a740-8-1 Uncultured bacterium (EF515464) Microbial fuel cell 99% a-Proteob Dryden et al. 2007
a740-10- ) ypidinn jardvegur o a-Proteo emergut et al.

740-10-1 EJD”(;:';:E‘;;’ proteobacterium Nypid 3 97% Proteob N 1. 2007

Raekt tank
a740-13-1 Uncultured bacterium (AF527600) df/erlljz:rrniglal;r, 99% a-Proteob McMahon et al. 2002
a740-2- ) appirsverksmidja 0 -Proteobact. inetal.

740-2-4 (UEr;CS‘g;L;;es‘; d-proteobacterium P ksmid 97% 5-Proteob J l. 2007
a740-1-1 Uncultured Geothrix (AJ583203) Jardvatn, Siberia 98% Acidobacteria Nedelkova et al. 2003
a740-7-2 Bacteroidetes bacterium (EF612322) Bly- og zinkndma Bacteroidetes Mendez et al. 2008
a740-11-1 Uncultured bacterium (AY917546) Eldfjallajardvegur Hawai ,E:Zit;zz_’iites_ Sgg;ez—Alvares el

R desde S
a740-14-1 Uncultured Gemmata sp. (EU283557) Umbhverfislikan af frumjord  98% Planctomycetes esen_ ©s e sousa

Antonio 2007
aa740-3-2 Uncultured bacterium (AB267062) Orverusamfélag 97% Spirochaetes Narihiro et al. 2006
a740-4-3 Uncultured bacterium (EU546275) Setlag Lake Washington 98% Verrucomicrob Kalyuzhnaya et al. 2008
a740-17-1  Uncultured cand div SR1 (AY193169) braedir i Sulfur river g‘;’_’jl";’v Sl Harris et al. 2004

H)S\’/ni—mjmer innan synis-fj6ldi innan synis; !INGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Syni 741 var tekid ur hvitum massa vid laekjarbakka (mynd 28). Hitastigid var 59°C og pH 5,9. i syninu

fundust beedi fornbakteriur (tafla 22a) og bakteriur (tafla 22b). Tveer tegundir fornbakteria fundust

syninu. Onnur peirra sem flokkast liklega til Euryarchaeota er pé afar fjarskyld eda adeins 79% skyld

nanasta aettingja sem fannst i djupsjavarhver i Atlantshafinu (tafla 22a). Hér er areidanlega afar merkileg

gleny tegund a ferdinni sem er i

s

Crenarchaeota og nanasti aettingi hennar hefur fundist i Yellowstone.

umtalsverdu hlutfalli i hvernum. Hin tegundin er af fylkingu

Mynd 28. Syni 741 var tekid af pessum
hvita massa vid 59°C og pH 5,9.

Adeins ein bakteriutegund fannst i pessu syni, frumbjarga Aquificae sem er algengur i Vonarskardi p.e.

Sulfurihydrogenibium kristjanssoni (tafla 22b).
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TAFLA 22a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 741

Syni-fj ? Nanasti settingi i Genbank” Fundarstadur® Skyld.?  Fylking Heimild

Uncultured Methanocaldococcus A Cambon-Bonavita et
a741-2-4 (A1969473) Djupsjavarhver Atlantshaf 79% Euryarchaeota al. 2005
a741-3-1 Uncultured crenarchaeote (AY861922) Hver, Yellowstone 97% Chrenarchaeota Spear et al. 2005

a)Sy'lni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; ®'Numer nénasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

TAFLA 22b: Tegundasamsetning bakteria i syni 741

Syni-fj ? Nénasti settingi i Genbank® Fundarstadur® Skyldl.”  Fylking Heimild

Sulfurihydrogenibium kristjanssoni

‘ o o
(AM778960) Hver Island 99% Aquificae Flores et al. 2008

a741-1-24

a)S\'/ni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; ®'NGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Mognun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Raktanir ur syni 741 gafu nokkra stofna af Thermus scotoductus, sem er mjog algengur i hverum vida um
heim og einnig Tepidimonas ignava (AF177943) sem er 6frumbjarga, lofthad 8-Proteobacteria sem getur

oxad piosulfat yfir i sulfat.

Syni 742 var tekid Ur graeenum
lifmassa vid laekjarbakka sem sést &
mynd hér til hlidar (mynd 29). Hita-
stig var 46°C og pH 6,9. Mognun gaf
eina tegund fornbakteria og nokkrar

tegundir bakteria (toflur 23a og 23b).

Mynd 29. Syni 742 var tekid ur pessum
dokkgraena lifmassa. Hitastigid var 46°C
og pH 6,9.

TAFLA 23a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 742

Syni-fj ? Nénasti attingi i Genbank® Fundarstadur® Skyldl.”?  Fylking Heimild

a742-1-1 Uncultured euryarchaeote (DQ676247)  Svif i tjorn 94% Euryarchaeota Briee et al. 2007

H)S\’/ni—mﬁmer innan synis-fj6ldi innan synis; PINGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta &ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Fornbakteriutegundin i syninu flokkast til Euryarchaeota en er adeins 94% skyld nanasta settingja. Hér er
bvi um nyja tegund ad raeda. Bakteriur i syninu dreifdust & nokkrar tegundir. Hér er pé frumbjarga
Sulfurihydrogenibium kristjanssoni rikjandi tegund eins og oft d4dur & jardhitasveedinu i Vonarskardi.

Blagraenar bakteriur (Cyanobacteria) dbyrgar fyrir graena lithum & syninu greinast parna af tveimur
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tegundum sem flokkast til Nostoc og Oscillatoria attkvislanna. Tvaer Chloroflexi tegundir fundust einnig

syninu, badar mjog fjarskyldar (92 og 93%) nanustu zettingjum sinum.

TAFLA 23b: Tegundasamsetning bakteria i syni 742

Syni-fj ? Nénasti ttingi i Genbank” Fundarstadur® Skyldl.?  Fylking Heimild
Ifurih ibium kristj i .
a742-4-13 sulfurihydrogenibium kristjanssoni Island, landhver 99% Aquificae Flores et al. 2008
(AM778960)
a742-2-1 FA‘)\I(‘;ZZ";;gfcobaCte”“m yinchuanense . a-Proteob Xin et al. 2005
a742-9-3 Nannocystis sp. (AY996823) Kina 97% 6-Proteobacteria  Li et al. 2005
a742-13-1 Uncultured bacterium (AB286342) Skolphreinsun 99% 6-Proteob Sadaie et al. 2007
a742-8-2 Uncultured Bacteroidetes (EU283405) Raektunartankur Bacteroidetes Wau et al. 2007
a742-3-1 Uncultured Chloroflexi (EF429491) Hver Filippseyjar Chloroflexi Lacap et al. 2007
a742-6-2 Chloronema giganteum (AF345825) ferskvatn Chloroflexi Gich et al. 2001
a742-10-3 Nostoc sp. (AB275346) Fléttur 98% Cyanobacteria Miura 2006
a742-11-2 Oscillatoria duplisecta (AM398647) Hver, italia 97% Cyanobacteria Moro et al. 2007
a742-12-1 Uncultured bacterium (EF522844) Hvarfatankur Planctomycete? Park et al 2007
a742-5-5 Uncult. bacterium (EU381859) Verrucomicrobia ggg;e_AdJEI s
Unc. candidate div. SR1 b i
a742-7-2 ne. cendidate div acerm kéralrif Cand Div SR1 Sekar et al. 2006

(EF123563)

a)Sy'lni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; ®'NGmer nanasta ttingja i Genbank er gefid innan sviga; °

Fundarstadur nanasta aettingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta eettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Heilkjornungar sem fundust med 18S rRNA radgreiningu flokkudust til tveggja tegunda svipudyra,

pradormategundar (Stenostomum leucops) og éraektadra tegunda (stramenopila).

Syni 743 var tekid af appelsinugulum massa i leek (mynd 30). Tegundasamsetning fornbakteria og

bakteria i pessu syni er synd i toflum 24a og 24b.

Mynd 30. Syni 743 var tekid ur pessum
appelsinugula lifmassa. Hitastig var 62,5
og pH 7,0.

Fornbakteriur sem greindust i syni 743, flokkudust til priggja tegunda. Ein peirra er adeins 88% skyld
nanasta aettingja sinum sem fannst i sjavarseti i Alaska. Hinar tvaer fundust i synum & hverasveedum i

Yellowstone i Bandarikjunum og Rotorua a Nyja Sjalandi.
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TAFLA 24a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 743

Syni-fj ? Nanasti settingi i Genbank® Fundarstadur® Skyldl.”  Fylking Heimild

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

a743-10-1 Candidatus Nitrosocaldus yellowstonii Hver Yellowstone 98% Chrenarchaeota  de la Torre et a. 2008
(EU239960)

a743-15-1 Uncultured archaeon (AF402988) Rotorua Nyja Sjaland 96% Euryarchaeota Sunna et al. 2003

a)Sy’/ni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; !INdmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta ®ttingja; d)SkyIdIeiki
(%) vid nanasta aettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Rikandi bakteria i syni 743 var éraektud tegund af fylkingu y-Proteobacteria. Nanari skodun & ndnum

ttingjum leiddi i ljés hitakeera metan-oxandi bakteriutegund sem fannst i hver i Ungverjalandi

(GenBank nr. U89299) og er skyldleikinn 98%. bessari tegund hefur pé enn ekki verid lyst i vidurkenndu

timariti.

i syninu fundust einnig frumbjarga Aquificae tegundir, sem hafa fundist 4dur, en ein peirra vekur athygli

ar sem skyldleikaprésenta vid nanasta aettingja er afar lag, eda 87%. Hér er pvi greinilega ny tegund og
b kyldleikapré i0 nd ingj far lag, eda 87%. Hé pvi greinil y d

ny aettkvisl, ad 6llum likindum innan fylkingar Aquificae a ferdinni.

TAFLA 24a: Tegundasamsetning bakteria i syni 743

Syni-fj ?
a743-1-1
a743-4-2

a743-14-1
a743-19-1

a743-2-24
a743-16-1
a743-8-1

a743-11-1

a743-12-1
a743-3-3
a743-7-1
a743-13-1
a743-17-1
a743-5-3
a743-18-1

Nanasti aettingi i Genbank”

Uncultured bacterium (EU815086)

Sulfurihydrogenibium kristjanssoni
(AM778960)
Hydrogenobacter sp. (AY007593)

Unidentified delta proteobacterium
(AF026993)
Uncultured bacterium (AM039544)

Uncultured bacterium (AM039544)
Uncultured bacterium (EF192879)

Acidobacteriaceae bacterium
(AM749787)
Uncultured bacterium (AF407680)

Chloroflexus aurantiacus (CP000909)
Chlorogloeopsis sp.( DQ431000)
Uncultured bacterium (EU037354)
Uncultured bacterium (EF378788)
Fervidobacterium sp. (EU851047)

Uncultured bacterium (EU815144)

Fundarstadur®

Hver, Tibet

island
Hver island
Hver Yellowstone

Hver Austurriki

Hver Austurisku alparnir

Sediment Chile

Hverajardvegur Nyja Sjaland

Astralia 75°C
Hverir vida um heim

Graenland

Mengadur jardvegur Indland

Glenwood hver USA
Hver Russland

Hver Tibet

Skyldl.”

99%
98%
98%

99%

97%
99%
98%

97%
98%
97%

Fylking
Aquificae
Aquificae
Aquificae
6-Proteobacteria

y-Proteobacteria
y-Proteobacteria

Acidobacteria
Acidobacteria

Bacteroidetes?
Chloroflexi
Cyanobacteria
Deinoc-Thermus
Firmicutes
Thermotogae

Verrucomicrobia

Heimild
Chen et al. 2008

Flores et al. 2008

Skirnisdéttir et al.
2001

Hugenholtz et al.
1998

Weidler et al. 2007

Weidler et al. 2007
Dorador et al. 2007

Stott et al. 2008

Spanavello et al

Roselers et al. 2007
Desai et al. 2007
Spear et al. 2007
Kublanov et al. 2007

Chen et al. 2008

a)Sy'lni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; ®'NGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Mognun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Einkennistegundir i vatnshverum med hlutlaust syrustig sjast einnig i syni 743, p.e. blagraena bakterian

Chlorogloepsis sem finnst vida hér a landi og hefur einnig fundist & Graenlandi (Roselers o.fl. 2007) og

Chloroflexi tegundin Chloroflexus aurantiacus. bessar tveer tegundir eru oft vel synilegar par sem paer

mynda appelsinugular og graenar 6rverupekjur i afrennsli vatnshvera vid 55-65°C.
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Nokkrir stofnar voru raektadir upp ur syni 743. Radgreining & 16S rRNA leiddi i ljos ad peir voru allir sému

tegundar, p.e. T.scotoductus sem er mjog algeng hverabakteria.

Syni 744 var af gulbrdnum lifmassa i
lek (mynd 31). Mognun gaf forn-
bakteriur og bakteriur (téflur 25a og
b). Nanustu eettingjar flokkudust til
Euryarchaeota ar setlogum. bridja
tegundin var somu tegundar (98%) og

Oraektud Crenarchaeota ur gullndmu.

Mynd 31. Syni 744 var tekid af
gulbrdnum lifmassa i laek. Hitastigid var
36,6°Cog pH 7,3.

TAFLA 25a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 744

Syni-fj ? Nanasti sttingi | Genbank” Fundarstadur® skyld.”  Fylking Heimild

a744-1-8 Uncultured euryarchaeote (DQ676247)  Setlag,- loftfirrt. Frakkland Euryarchaeota Briee et al. 2007
a744-6-2 Unc. euryarchaeote (AY822004) Setlag, ferskvatn, Frakkl. Euryarchaeota Slapeta et al. 2005
a744-3-2 Uncultured crenarchaeote (AB113625) Gullndma 98% Crenarchaeota Nunoura et al. 2005

a)S\'/ni-mjmer innan synis-fjoldi innan synis; *INUmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; C')Skyldleiki

(%) vid nanasta eettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.
Tegundasamsetning bakteria i syni 744 var mun fjolbreyttari en fornbakteria. Chloroflexi tegund af
aettkvisl Oscillochloris er algengust, en adrar tegundir dreifast nokkud jafnt & fylkingar Proteobacteria,
Acidobacteria, Deinococcus Thermus, Firmicutes og Planctomycetes, en fulltriar pessara fylkinga eru

finnast oft & hverasvaedum.
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TAFLA 25b: Tegundasamsetning bakteria i syni 744

Syni-fj ? Nénasti settingi i Genbank” Fundarstadur® Skyldl.?  Fylking Heimild
a744-4-2 Uncultured soil bacterium (EU589298) Jardvegur Kina 99% a-Proteobact. Zhang et al. 2008
a744-5-2 Sandaracinobacter sibiricus (Y10678) Nedansjavarhver 97% a-Proteobact. Yurkov et al. 1999
a744-9-1 Uncultured bacterium (AB286463) Skolprheinsun USA 94% a-Proteobact. Sadaie et al. 2007
a744-10-1 Uncultured bacterium (DQ413077) Raektunartankur 95% a-Proteobact. Jeon et al. 2006
a744-17-1 Alpha proteobacterium (AJ505839) Biofilma, pappirsvinnsla 100% a-Proteobact. Kolari et al. 2003
a744-13-1 Uncultured a-proteobact (AY694552) Jardvegur a-Proteobact. \Z/S(I)—LVIoraes etal.
a744-24-1 Uncultured bacterium (EU803906) Bakteriusamfélog i votnum a-Proteobact. Shaw et al. 2008
a744-26-1 Rhodovulum inexpectatum (AF465833)  Sjavarhver a-Proteobact. gcl)tz)uzquerque etal.
a744-11-1 Uncultured bacterium (AM039544) Hver Austurriki 99% y-Protebacteria Weidler et al. 2007
-Proteo- edi
a744-8-1 Uncultured bacterium (EU809334) Drykkjarvatn USA y-rrotec- & q Noguera et al. 2008
Cyanobacteria
a744-20-1 Uncultured bacterium (EF393015) Setlog Ohio din 97% Acidobacteria D’Angelo et al. 2007
a744-2-2 Uncultured Chloroflexi (EF429491) Hver Filippseyjar Chloroflexi Lacap et al. 2007
a744-7-11 Oscillochloris sp. (AF146831) Chloroflexi Keppen et al. 2000
a744-15-1 Chloronema giganteum (AF345825) Ferskvatn Chloroflexi Gich et al. 2001
) lostridi Wintzi
a744-14-1 uncultured bacterium (AJ009486) Orveruraekt 99% ((T- OS.tI’IdILIm) von Wintzingerode et
Firmicutes al. 1999
a744-19-1 Microcoleus sp. (EF654029) Cyanobacteria zlcv)agsesmund etal.
. P . Deinoc-
a744-16-1 Meiothermus sp. (AJ864717) Pappirsvinnsla Finnland 97% Ekmanet al. 2007
Thermus
a744-22-1 Meiothermus cerbereus (Y13595) Hverir 99% Deinoc-Thermus ~ Chung et al. 1997
a744-12-1 Uncultured bacterium (EF522844) Raktunartankur - Planctomycete? Park et al. 2007
Uncultured planctomycete L o .
a744-25-1 (AM902605) Hver Austurriki 97% Planctomycetes Weidler et al. 2007
a744-18-1  Uncultured bacterium (AF422676) Verksmidjudrgangur Cand divOP-11  Lowe et al. 2002
trichloroethene
a744-21-1 Uncultured bacterium (DQ234104) Danshui din Taiwan Cand Div OP-11 Liao et al. 2007
a744-23-1 Uncultured bacterium (EU134997) Jardvegur Cand Div OP-10 Elshahed et al. 2008

a’S\’/ni—m’xmer innan synis-fj6ldi innan synis; BINGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid in

nan cviea- OF

an sviga; “Fundarstadur nanasta eettingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Syni 745 var tekid af graena

lifmassanum sem sést @ myndinni hér

til hlidar (mynd32). Hitastigid var 52,5

ogpH 7,3.

Mynd 32. Syni 745 var tekid af pessum
graena pykka lifmassa i leek nedarlega i
Vonarskardi. Hitastigid var 52,5 og pH 7,3. |
lj6s kom ad blagraen bakteria af Fischerella
2ttkvisl sem er algeng i hverum var

rikjandi i pessu syni.
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Badi fornbakteriur og bakteriur fengust Ur syni 745 (toflur 26a og 26b). Fornbakteriutegundir voru
Candidatus Nitrososphaera gargensis sem er hitakaer tegund sem fannst nylega i svonefndum Gargahver

i Russlandi. Hin tegundin virdist ny af ndlinni par sem hun er adeins 90% skyld nanasta aettingja.

TAFLA 26a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 745

Syni-fj ? Nanasti aettingi i Genbank” Fundarstadur” skyldL.”  Fylking Heimild
a745-7-4 :ZEaS;ﬂédlzt;;)Nltrososphaera gargensis Hver Réssland 98% Crenarchaeota ;Ig(t);enplchler etal.
a745-11-1 Uncultured archaeon (AF142788) Saltvatn Antarctica 90% Euryarchaeota Bowman et al. 2000

a)Sy'lni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; *INUmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)Skyldleiki
(%) vid nanasta aettingja byggd 4 samrodun; a = Mégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Rikjandi bakteriutegund (71%) i syni 745 (tafla 26b) er Fischerella tegund af fylkingu bldgraenna bakteria
(Cyanobacteria), en pessi tegund fannst i hver a Costa Rica (Morales o.fl. 2007). Adrar tegundir dreifast a
nokkrar fylkingar, einkum Bacteroidetes, Chlorflexi og Deinococcus-Thermus. Tveer tegundir sem fundust
i pessu syni eru fjarskyldar nanasta aettingja i Genbank sem bendir til ad nyjar tegundir / settkvislir séu
hér a ferd. betta er tegund a745-12-1 af fylkingu Bacteroidetes sem er adeins 92% skyld nanasta settingja

og tegund a745-8-2 af fylkingu Chloroflexi.

TAFLA 26b: Tegundasamsetning bakteria i syni 745

Syni-fj Nanasti aettingi i Genbank” Fundarstadur” Skyldl.?  Fylking Heimild
Sulfurihyd ibium kristj i . o
a745-3-1 (:ML;r;SngI;)gem ium Kristjansson Hver, Island 99% Aquificae Flores et al. 2008
. , . S llo & Patel
a745-2-1 Uncultured bacterium (AF407680) Astralia 75°C 98% Bacteroidetes Zggqeve © ae
a745-4-1 Uncultured bacterium (EU815166) Hver, Tibet Bacteroidetes Chen et al.
a745-12-1 Uncultured bacterium (EF203208) Setlog i stoduvatni a Grikkl. Bacteroidetes Kormas et al. 2007
a745-5-1 Chloroflexus aurantiacus (CPO00909) Hverir vida um heim 98% Chloroflexi
Uncultured bacterium clone . , . Spanevello & Patel
-6-2 2° 9 ?
a745-6 (AF407718) Astralia 52°C 98% Chloroflexi 5001
a745-8-2 Uncultured Chloroflexi ( EF429491) Hver Filippseyjar Chloroflexi Lacap et al. 2007
a745-9-30 Fischerella sp. (EF545613) Hver, Costa Rica 99% Cyanobacteria Morales et al. 2007
: . Bhattach t al.
a745-1-1 Uncultured bacterium (FM955638) Vatn Indland 97% Deinoc-Thermus 2088 acharya eta
. , . S llo & Patel
a745-13-1 Uncultured bacterium (AF407706) Astralia 57°C 99% Deinoc-Thermus Zggqeve © ae
a745-10-1 Uncultured planctomycete (AM902593)  Uppspretta, Alpar Austurriki 98% Planctomycetes Weidler et al. 2007

a)S\'/ni»nljmer innan synis-fjoldi innan synis; *INGmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta ettingja; d)Skyldleiki

(%) vid nanasta eettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.
Nokkrar bakteriutegundir raektudust upp ur syni 745. Hér ber fyrst ad nefna tegund sem syndi adeins 90%
skyldleika vid ndnasta aettingja sem var draektud tegund innan svokallads CFB hops, en innan hans eru
tegundir sem flokkast til fylkinga Chloroflexi, Flavobacter og Bacteroidetes sem mynda greinaklasa i lifsins

tré. bvi midur tékst ekki ad halda lifinu i pessari tegund en atla ma ad han hafi sérstakar aetisparfir.
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Ahugavert er ad reyna ad fara i pennan hver a ny og freista pess ad nyta vatn Gr Vonarskardi i etid, pvi par

eru e.t.v. naudsynleg efni fyrir pessa tegund.

Onnur tegund sem fannst var Porphyrobacter cryptus sem er hitakaer a-Protoebacteria sem var raektud
upp ur syni ar hver i Portlgal og lyst arid 2003 (Rainey o.fl.). bPessi tegund inniheldur bacteriochlorophyll a
og getur pvi ljostillifad. Tegundin Thermus chlioparus fannst einnig i syninu, en hdn er algeng i hverum. 8-
Proteobacteria tegund Caldimonas sp. Han85 sem fannst i hver i Tudnis fannst einnig i pessu syni i

Vonarskardi, en naskyld tegund hefur einnig fundist i Taiwan og Japan.

Syni 746 var tekid af gulgreenum grédri i leek vid 54°C (mynd 33). Baedi fornbakteriur og bakteriur fengust

upp ur pessu syni (toflur 27a og 27b).

Mynd 33. Syni 746 var tekid af
gulgraenum grédrinum sem sést a
myndinni. Hitastigid var 54°C og pH 7,3.

[ pessu syni flokkast fornbakteriurnar til tveggja adalfylkinganna Euryarchaeota og Crenarcaheota. baer
fyrrnefndu eru pé greinilega fjarskyldar 6llu pvi sem pekkt er med adeins 88% og 89% skyldleika (tafla

27a). Crenarchaeota tegundirnar eru pekktari og 4 onnur zettingja i Yellowstone, en po adeins 94%

skyldan og hin (a746-21-1) er sdmu tegundar og 6raektud tegund sem fannst i setlégum i Brasiliu.

TAFLA 27a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 746

Syni-fj ? Nénasti attingi i Genbank® Fundarstadur® Skyldl.”?  Fylking Heimild

a746-5-2 Uncultured euryarchaeote (DQ837285)  Strandhver Spann Euryarchaeota ;ggsz-Archilla el
a746-14-1 Uncultured archaeon (AF142788) Vatn, Antarktika Euryarchaeota Bowman et al. 2000
a746-11-1 Uncultured crenarchaeote (AY862046) Yellowstone Crenarchaeota Spear et al. 2005
a746-21-1 Uncultured crenarchaeote (AY454554) Setlog Brasilia 98% Crenarchaeota Piza et al. 2003

a)Sy'lni-nljmer innan synis-fjoldi innan synis; ®'Numer nénasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta ttingja; d)SkyIdIeiki
(%) vid nanasta eettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.
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Engin bakteriutegund greindist rikjandi i syni 746, heldur dreifast pser nokkud jafnt. Allmargar
flokkudust po til fylkinga blagraenna bakteria (Cyanobacteria) og Chloroflexi, en algengt er ad pessar
tveer fylkingar fari saman i vatnshverum par sem syrustig er hlutlaust. Ein tegundin sem flokkast til
Chloroflexi og inniheldur prjar radir er mjog fjarskyld ndnasta attingja, eda adeins 88% og pvi ny aettkvisl
a ferd. Ein tegund innan Deinococcus-Thermus fylkingarinnar er einnig ny af ndlinni med adeins 91%

samsvorun vid nanasta aettingja, sem er afar lagt i ljési pess ad mikid hefur verid unnid i ad rannsaka og

reekta tegundir innan fylkingarinnar. Ein Acidobacteria er einnig ny tegund, jafnvel aettkvisl.

TAFLA 27b: Tegundasamsetning bakteria i syni 746

Syni-fj Nanasti aettingi i Genbank” Fundarstadur” Skyldl.?  Fylking Heimild

a746-6-3 Uncultured bacterium (AY555804) Bor Khlueng hver Thailand 99% a-Proteob Kanokratana
a746-13-1 Uncultured bacterium (AF407700) i;i‘::ji;tesmn pasin 99% 6-Proteob Spanavello et al 2001
a746-19-1 Uncultured bacterium (AM039544) Hver Austurriki 97% y-Proteob. Weidler et al. 2007
a746-15-1 Environmental (CU466686) Frakkland Acidobacteria

a746-1-5 Uncultured bacterium (AY297975) Raektunartankur 97% Chloroflexi Chen et al. 2004
a746-3-3 Uncultured bacterium (AJ536892) Uranium mengadur jardv. Chloroflexi ;z(a)tocgl'\anska etal
a746-17-1 Chloroflexus aurantiacus (CP000909) Hverir, m.a. island 100% Chloroflexi

a746-8-2 Chlorogloeopsis sp. (DQ431000) Hver Graenland 99% Cyanobacteria Roselers et al. 2007
a746-12-1 Chlorogloeopsis sp. (DQ431000) Hver Graenland Cyanobacteria Roselers et al. 2007
a746-10-4 Uncultured bacterium (AF407731) i:i:rtjir;esian basin 99% Cyanobacteria Spanavello et al 2001
a746-18-1 Uncultured bacterium (AF407731) 2Lii:aa“ratesian el Cyanobacteria Spanavello et al 2001
a746-7-3 Uncultured bacterium (AF407706) iaif:az?i:esmn basin 98% Deinoc-Thermus  Spanavello et al 2001
a746-9-2 Uncultured bacterium (EU037354) Krém mengadur jardv, Indl. 98% Deinoc-Thermus Desai et al. 2008
a746-16-1 Uncultured bacterium (AF407706) i;i:rtjir;esian basin Deinoc-Thermus  Spanavello et al 2001
a746-4-3 Uncultured planctomycete (AM902592)  Hver Austurriki 97% Planctomycete Weidler et al. 2007
a746-20-1 Uncultured bacterium (EF515492) Bruggverksm drgangur 98% Spirochaeta Dryden et al. 2007
a746-2-7 Fervidobacterium sp. (EU851047) Hver, Kunashir eyja 99% Thermotogae Kublanov et al. 2008

a)Sy'lni—m]mer innan synis-fjoldi innan synis; !INdmer nanasta aettingja i Genbank er gefid innan sviga; 9Fundarstadur nanasta 2ttingja; d)SkyIdIeiki
(%) vid nanasta aettingja byggd 4 samrodun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Radgreiningar 4 16S rRNA geni Ur reektudum stofnum ar syni 746 gaf nokkar pekktar bakteriutegundir:

Tepidomonas ignava sem fannst einnig i syni 741 ; Anoxybacillus kualawohkensis sem er hitakser tegund

af fylkingu Firmicutes sem fannst i hver i Malasiu og var lyst arid 2006 (Kamaruzaman o.fl.). Sidast en ekki

sist hitakaera tegundin Meiothermus ruber sem er mjog algeng i hverum.
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Syni 747 var tekid af graeenum
pérungamassa med gulum ut-
fellingum i lek (mynd 34). Hitastigid
var 39°C og pH 7,3. Baedi forn-
bakteriur og bakteriur fundust i pessu

syni (toflur 28a og 28b).

Mynd 34. Syni 747 var tekid af pessum
pérungamassa i leek i Vonarskardi.
Hitastigid var 39°C og pH 7,3.

Adeins tvaer tegundir fornbakteria fundust i syni 747, 6nnur af fylkingu Crenarchaeota, sem fannst adur i

gullndmu, en hin af fylkingu Euryarchaeota sem fannst adur i setlagi i tjorn.

TAFLA 28a: Tegundasamsetning fornbakteria i syni 747

Syni-fj ? Nanasti settingi i Genbank” Fundarstadur® skyldl.”  Fylking Heimild

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

a747-5-1 Uncultured euryarchaeote (DQ676247)  Setlag ur tjorn - Euryarchaeota Briee et al. 2007
a)Sy'lni-nljmer innan synis-fjoldi innan synis; ®'Numer nénasta attingja | Genbank er gefid innan sviga; “Fundarstadur nanasta aettingja; d)Skyldleiki

(%) vid nanasta aettingja byggd a samrédun; a = Mognun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.

Bakteriur fundust einnig i syninu og allar med fornbakteriuvisum. | pessum syni fundust pé nokkrar nyjar

tegundir. Flestar peirra flokkudust til tegundar af fylkingu Chloroflexi, en eru fjarskyldar nanasta aettingja,

eda adeins 93%. Adrar tegundir voru flestar innan fylkingar Planctomycetes, en fjarskyldar. Radgreiningar

a 18S rRNA geni heilkjornunga gafu eina amébutegund, Filamoeba sp.

TAFLA 28b: Tegundasamsetning bakteria i syni 747

Syni-fj ? Nénasti settingi i Genbank® Fundarstadur® Skyldl.?  Fylking Heimild

a747-3-1 Sphingopyxis alaskensis (CP000356) a-Proteob

a747-1-3 Uncultured Chloroflexi (EF429491) Hverasvaedi Chloroflexi Lacap et al. 2007
a747-4-1 Uncultured bacterium (EU135046) Jardvegur Planctomycetes Elshahed et al. 2008
a747-6-1 Uncultured bacterium (EU135151) Jardvegur Planctomycete? Elshahed et al. 2008
a747-7-1 Uncultured bacterium (EF018317) Jardvegur Planctomycete? Lesaulnier et al. 2008

a)Sy'lni-m]mer innan synis-fjoldi innan synis; ®'NGmer nanasta attingja i Genbank er gefid innan sviga; °

Fundarstadur nanasta aettingja; d)Skyldleiki

%) vid nanasta aettingja byggd 4@ samrédun; a = Moégnun gerd med fornbakteriuvisum. Skaergraenn i dalki yfir skyldleikaprésentu = ny tegund.
(%) gja bygg } gnun g g yfir sky p y teg
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3.3 Dreifing fornbakteria og bakteria a fylkingar — samantekt

Tafla 29 synir dreifingu fornbakteria sem greindust i synum Ur Vonarskardi a fylkingar. Fylkingar
Crenarchaeota og Euryarchaeota eru i meirihluta i jafnmorgum tilvikum, eda i 8 af 16 synum hvor.
Crenarchaeota finnst i 13 synum af 16, en Euryarchaeota i 12 af 16. Sé petta skodad i ljési uppruna peirra
sést ad Crenarchaeota koma ad jafnadi ur haerri hitastigunum, en Crenarchaeota tegundir pola einmitt

mun heerra hitastig og jafnframt laegra syrustig en Euryarchaeota.

TAFLA 29. Dreifing fornbakteria a fylkingar

Syni | 718 % | 723 | % |725| % | 726 | % | 730 | % |731| % |734| % | 739 | %
Fylking
8 73 38 100 13 100 3 75 6 100 1 5 5 100
Crenarchaeota
3 27 1 25 20 95 19 100
Euryarchaeota
ALLS 11 100 | 38 | 100 | 13 100 4 100 6 100 | 21 100 | 19 100 5 100
Syni | 740 | % 741 | % 742 | % 743 | % 744 | % 745 | % 746 | % 747 | %
Fylking
1 20 1 33 2 17 4 80 2 40 4 80
Crenarchaeota
2 100 4 80 1 100 2 66 10 83 1 20 3 60 1 20
Euryarchaeota
ALLS 2 100 5 100 1 100 3 100 | 12 100 5 100 5 100 5 100

i toflu 30 mad sja dreifingu bakteria Gr synunum Ur Vonarskardi & fylkingar. bar sést ad tegundir innan
fylkingar Aquificae voru algengastar og rikjandi i 10 synum af peim 24 sem tékst ad erfdagreina, a-
Proteobacteria var rikjandi i fjorum synum en fannst i tiu; Chloroflexi var rikjandi i premur synum, en
fannst i tiu; Chlorobi var rikjandi i tveimur synum en fannst i 8 synum; Bacteroidetes var rikjandi i einu
syni en fannst i 7 peirra, Cyanobacteria var rikjandi einu syni en fannst i tiu og sama atti vi6 um 8-
Proteobacteria. 6- og y-Proteobacteria syndu talsverda Utbreidslu og fundust i 13 (6-) og 12 (y-) synum,
baer sidarnefndu voru einnig rikjandi i einu syni. Firmicutes tegundir voru rikjandi i einu syni en fundust i

11 peirra.
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Tafla 30. Dreifing bakteria & fylkingar

Fylking Syni 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 2
Acidobacteria 2 5 6 125 | 1 2 4

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
a-Proteobacteria 13 46 12 25 42 88 8 11
B-Proteobacteria 1 2,5 2 4 3 7 9 20 12 25 6 13
&-Proteobacteria 1 2,5 4 10 4 8 2 3 31 67
y-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
Annad 6 21 1 125 | 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

Fylking Syni 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 9 225 | 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
a-Proteobacteria 1 1,2 5 23 1 3 10 28 3 7,5 1 11
B-Proteobacteria 13 14 8 17 8 10 8 22

&-Proteobacteria 5 5 4 9 1 1,2 6 17 4 18 4 11 1 2,3 1 2,5
y-Proteobacteria 4 5 25 58 2 6 1 2,5

Firmicutes 2 4 18 50 1 2,3 1 2,5

Annad 8 8 1 2 10 12,6 7 31,6 8 23 4 93 |5 145 | 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 Liffreedilegur fjolbreytileiki

[ toflu 31 sjast ymsar télulegar upplysingar um liffraedinlegan fjdlbreytileika bakteria i synunum. par kemur

m.a. fram mat 4 liffreedilegum fjolbreytileika Nt/Nmax (Curtis o.fl. 2002) og eru gildin i flestum tilvikum &

bilinu 1-3 sem segja ma ad séu deemigerd fyrir jadarvistkerfi eins og vistkerfi i hverum. | nokkrum tilvikum

eru gildin ivid haerri, eda allt upp i 9,6 (syni 732 i toflu), en nanari skodun synir pa oftast lagt hitastig og/eda

hlutlausara syrustig en ella. Vid mildari adstaedur geta fleiri komist af og reiknad gildi fyrir liffreedilegan

fiolbreytileika verdur ad jafnadi haerra. Areidanleiki greininganna (C) er i flestum tilvikum vel vidunandi eins

og sja ma i toflunni, en i nokkrum tilvikum hefdi purft ad greina fleiri kléna til ad auka areidanleikann.

Pumalfingusreglan er pé su ad eftir pvi sem “fjlmennasta” tegundin er i haerra hlutfalli af r6dum alls, pvi

meiri verdur areidanleikinn.

TAFLA 31. Liffreedilegur fjolbreytileiki bakteria i synum ar Vonarskardi

Nt/Nmax

Syni T°C pH Nt S N1 C Nmax
718 92,8 1,9 9 4 3 67 6
723 65-72 2,8 49 1 98 48
725 16,3 2,5 28 13 7 75 5
726F 81,5 8 42 5 4 90 38
727 43,4 3,7 8 3 2 75 6
728 52,8 4,3 47 6 4 91 41
729 44,5 4,6 44 23 13 70 5
730 49,8 4,9 87 11 8 91 65
731 41,7 3,4 44 13 84 17
732 35,7 3,2 48 27 14 71 5
733 16 2,9 48 12 6 87 16
734 40,3 5,8 41 15 11 73 20
735 41 34 46 8 5 89 31
736 64,5 4,7 96 18 10 90 36
737 45,1 3,8 47 14 10 79 21
738 33,3 3,7 80 23 15 81 28
738b 42 3,7 36 13 78 16
740 22 6 22 13 68 4
741 59 5,9 24 1 100 24
742 46 6,9 36 12 4 89 13
743 62,5 7 43 15 11 74 24
744 36,6 7,3 36 23 19 47 11
745 52,5 7,3 42 11 81 30
746 54 7,3 40 17 80 7
747 39 7,3 9 5 4 55 5

&
o

£
)

o
o

(9] w (5,
~ ~ ~

Skyringar:

Nt gefur heildarfjolda kléna i syni; S
gefur tegundafjolda; N1 fjolda
tegunda sem innihalda adeins einn
fulltrda; C (C=1-(N1/Nt) gefur mat a
areidanleika greiningarinna 4 bilinu
0-100 (80-100 telst mjog vel
vidunandi); Nmax er fjoldi fulltrda i
fjolmennustu tegundinni og
utreiknad Nt/Nmax gefur svo
daetladan liffreedilegan fjolbreyti-
leika i syninu.Skaergraenn taknar ad
viokomandi gildi telst innan
edlilegra marka fyrir liffraedilegan
fjdlbreytileika jadarsveeda
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Tafla 32 synir liffraedilegan fjolbreytileika fornbakteria i synum Gr Vonarskardi. Nt/Nmax gildin eru almennt
legri en sambezerileg gildi fyrir bakteriur og eru oll daemigerd fyrir liffredilegan fj6lbreytileika i
jadarvistkerfum. Areidanleikagildum (C) ber ad taka med fyrirvara, sérstaklega par sem fjéldi greindra

kléna er ad jafnadi heldur lagur.

TAFLA 32. Liffraedilegur fjdlbreytileiki fornbakteria i synum ur Vonarskardi

Syni T°C pH Nt S N1 C Nmax Nt/Nmax

718 92,8 1,9 11 2 0 100 8 1,4

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 Skyringar:

730 49,8 4,9 2 0 100 4 1,5 Nt gefur heildarfjolda kléna i syni; S

731 41,7 3,4 21 2 1 95 20 1,05 | gefurtegundafilda; Nifidlda
tegunda sem innihalda adeins einn

734 40,3 5,8 19 1 0 100 19 1,0 fulltrda; C (C=1-(N1/Nt) gefur mat a

739 95 4,0 5 1 0 100 5 1,0 areidanleika greiningarinna a bilinu
vidunandi); Nmax er fjoldi fulltrda i

741 59 5,9 5 2 1 80 4 1,2 S
fjolmennustu tegundinni og

742 46 6,9 1 1 1 ND 1 1 utreiknad Nt/Nmax gefur svo

743 62,5 7 3 3 3 ND 1 3 daetladan liffreedilegan fjdlbreyti-

744 36,6 73 12 3 0 100 3 1,5 Ie.zlka i synlqu.§k?argrae.nn taknar ad
vidkomandi gildi telst innan

745 52,5 7,3 > 2 1 80 4 1,2 edlilegra marka fyrir liffreedilegan

746 54 7,3 5 4 3 40 2 2,5 fidlbreytileika jadarsvaeda

747 39 7,3 5 2 1 80 4 1,2

3.5 Samanburdur a milli syna - skyldleikatré
Skyldleikatrén sem hér fara a eftir byggjast 8 samanburdi og samrédun DNA rada (400-600bp) sem fengust
ur radgreiningum a synum Ur hverum i Vonarskardi. Sama svaedi innan tegundagreinandi gens (16S rRNA)
bakteria og fornbakteria var samradad i télvu og skyldleikatré reiknad Gt. A pennan hatt fékkst innbyrdis
skyldleiki tegunda i synum, skyldleiki tegunda milli syna og skyldleiki vid pekktar tegundir eda radir i
GenBank. Skyldleikatré voru buin til fyrir bakteriufylkingar sem fundust i mérgum synum. Skyldleikatré
voru jafnframt buin til fyrir tvaer adalfylkingar fornbakteria sem fundust i synunum, p.e. Crenarchaeota og

Euryarchaeota.
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3.5.1 Aquificae

Aquificae fylkingin myndar sem heild djupa grein i lifsins tré og er pvi mjog gomul og upprunaleg i sogu
lifsins. Tegundir innan pessarar fylkingar eru undantekningarlaust frumbjarga. baer eru algengar i hverum
og nyta H, og H,S i orkuvinnslu og geta bundid élifreent kolefni Ur CO,. Pser mynda pvi oft grunninn fyrir
tilvist annarra 6frumbjarga tegunda. Aquificae tegundir fundust i flestum synum og voru rikjandi i
morgum peirra. Flestar tegundirnar sem fundust komu ur synum sem tekin voru ofarlega &
jardhitasvaedinu i Vonarskardi (mynd 35) og flokkudust einkum til Aquificeae og Hydrogenothermaceae.
Rikjandi tegundir Agificae i skyldleikatrénu (mynd 35) eru audkenndar med greenum G6rvum. bPeaer eru
annars vegar af aettkvisl Hydrogenobaculum og hins vegar tegundin Sulfurihydrogenibium kristjanssonii
(Flores o.fl. 2008). Hydrogenobaculum tegundir fundust i fleiri synum og ad jafnadi vid laegra hitastig og
haerra syrustig en Sulfurihydrogenibium tegundirnar. Raudar orvar i trénu tdkna tegundir sem eiga sér
engan ndinn attingja og teljast pvi nyjar. Fjolbreytileiki innan fylkingarinnar er umtalsverdur eins og

margar greinar pess bera med sér.
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Mynd 35. Skyldleikatré Aquificae, byggt 4 samrédun 16S rRNA genarada Ur synum ur Vonarskardi og ndnustu ettingja
i Genbank. Sidasta talan i synanumeri tdknar fjolda vidkomandi tegundar i syninu. “Unc” i tegundanafni pydir
uncultured eda oraektud. Graenar orvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar 6rvar syna nyjar tegundir eda
ttkvislir. Stikan efst synir 2% fjarleegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar (98%). 16S rRNA gen
Thermus aquaticus var notad sem Utrod.
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3.5.2 Bacteroidetes / Chlorobi

Fylkingar Bacteroidetes og Chlorobi eru tiltolulega skyldar og pvi fjallad um pzer hér saman. bessar tegundir
finnast vida i umhverfinu, m.a. i sjo, jardvegi og nyverid i joklum i Tibet (Zhang o.fl. 2009). Nokkrar tegundir
hafa greinst i jardvegi @ hverasveedum. Einungis tvaer attkvislir innan Bacteroidetes innihalda pekktar
hitakaerar bakteriur. Bacteroidetes fylkingin inniheldur 6frumbjarga tegundir sem purfa lifraent kolefni til
vaxtar og vidhalds. baer pykja dhugaverdar pvi ad peer framleida ensim sem gera peim kleift ad sundra
stérsameindum eins og fjolsykrum. Chlorobi tegundir eru pekktar fyrir ad geta nytt sér ymis konar
brennisteinssambond.

Eins og skyldleikatréd @ mynd 36 ber med sér komu allar tegundirnar sem fundust Gr synum sem tekin voru
ofarlega a jardhitasvaedinu i Vonarskardi. Nokkrar nyjar tegundir eda aettkvislir fundust og bera djupar
greinar innan Chlorobi hluta trésins vott um mjog fjarskyldar tegundir. Reektunartilraunir gafu eina nyja

Bacteroidetes tegund sem tokst ad einangra og er atlad ad lysa henni i fagtimariti pegar feeri gefst.
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Mynd 36. Skyldleikatré Bacteroidetes / Chlorobi, byggt & samrédun 16S rRNA genarada ur synum ur Vonarskardi og
nanustu eettingja i Genbank. Sidasta talan i synanumeri tdknar fjolda vidkomandi tegundar i syninu. “Unc” i
tegundanafni pydir uncultured eda Oraektud. Graenar 6rvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar 6rvar
syna nyjar tegundir eda aettkvislir. Stikan efst synir 2% fjarlaegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar
(98%). 16S rRNA gen Thermus aquaticus var notad sem Utroad.
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3.5.3 Chloroflexi

Innan Chloroflexi fylkingarinnar eru vel pekktar hverabakteriur. betta & sérstaklega vid um Chloroflexus
aurantiacus sem er ein af einkennistegundum vatnshvera. bessi tegund getur nytt sér sdlarljés til
frumbjarga lifs og myndar pa oft aberandi appelsinugular 6rverupekjur i afrennsli vatnshvera, par sem
syurustig er u.p.b. hlutlaust eda pH7. bessi tegund getur einnig lifad 6frumbjarga lifi. Chloroflexi tegundir
fundust i 10 synum i Vonarskardi, einkum i synum Ur Varmalaek og einnig Ur Raudalak. baer greindust pd
sjaldnast sem rikjandi tegundir. [ skyldleikatrénu @ mynd 37 sjast m.a. ymsar nyjar tegundir eda aettkvislir
(raudar oOrvar). pad sem vekur einkum dhuga er pd tegund sem myndar naskyldar greinar fyrir nedan

Oscillachloridaceae greinina. Parna er ny attkvisl sem fannst i nokkrum synum i Varmalaek i Vonarskardi.

OHahitasvaedi 718-722 0.02 _
AT4633 g ﬁ
° Eystrasv.ofarl.723-729
AJ536892-Unc-bact
@ Vestarasv.ofarl. 730-73§
| AT3-4-3 g
©® Raudileekur 739-742 ‘
EF522332-Unc-Chloroflexi
@ Varmilaekur 743-747
’71\746-1-5 ) Chloro
L_ flexa
AY297975-Unc-bact ceae
’7A7A5—6—2 o
\—AF4077187Unc'bacl
‘ AT27-2-1 0_
‘ EU542525-Unc-bact
ATHTLL o g — Oscilla
chlorida
— AF146831-Osci is-sp ceae
AT458-2 g —
Lmarzrz ()
HAMT}S °
AT42-31 @
EF429491-Unc-Chloroflexi
Chloro
AT44-15-1 flexa
‘ T e — ceae
LAMZ-G-Z [ )

AF345825-Chloronema-giganteum

D38365-Cl

{AMS-SJ °
AT43-3-3

L09663-T-aquaticus

Mynd 37. Skyldleikatré Chloroflexi, byggt & samrédun 16S rRNA genarada ur synum Ur Vonarskardi og nanustu
attingja i Genbank. Sidasta talan i synanumeri taknar fjolda vidkomandi tegundar i syninu. “Unc” i tegundanafni pydir
uncultured eda 6raektud. Graenar 6rvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar drvar syna nyjar tegundir eda
2ttkvislir. Stikan efst synir 2% fjarlaegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar (98%). 16S rRNA gen
Thermus aquaticus var notad sem Utrod.
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3.5.4 Cyanobacteria

Cyanobacteria eda blagreenar bakteriur lifa frumbjarga lifi par sem paer eru ljostillifandi og geta bundid
Olifraent kolefni ar CO,. Paer mynda pvi undirstédu fyrir adrar 6frumbjarga tegundir. Blagreenar bakteriur
eru sumar hverjar vel synilegar i vatnshverum par sem paer mynda pykkar, greenar, dberandi grédurmottur.
betta & einkum vid um tegundir af eettkvislum Chlorogloepsis, Fischerella og Mastigocladus innan
Stigonematales. | synunum Ur Vonarskardi fundust einkum prir hépar bldgraenna bakteria: Stigonematales,
Oscillatoriales og Nostocales. Stigonematales tegundir virdast algengastar i Varmalaek (syni 743-747) og
Nostocales efst i Raudalek eins og skyldleikatréd @ mynd 38 ber med sér. Nokkrar nyjar tegundir

bldgraenna bakteria fundust i Vonarskardi (raudar 6rvar).
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Mynd 38. Skyldleikatré Cyanobacteria, byggt a samrédun 16S rRNA genarada Ur synum Ur Vonarskardi og nanustu
aettingja i Genbank. Sidasta talan i synanumeri taknar fjolda vidkomandi tegundar i syninu. “Unc” i tegundanafni pydir
uncultured eda 6raektud. Graenar orvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar 6rvar syna nyjar tegundir eda
2ttkvislir. Stikan efst synir 2% fjarlaegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar (98%). 16S rRNA gen
Thermus aquaticus var notad sem Utrod.
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3.5.5 Proteobacteria
Fylking Proteobacteria er afar stor og sundurleitur hépur bacteria sem eru flokkadar nidur i nokkrar

undirfylkingar (a-, 8-, y-, 6- og &- Proteobacteria). Verdur gerd nanari grein fyrir peim hér 3 eftir.

3.5.5.1 a-Proteobacteria

a-Proteobacteria fundust i 10 synum Ur Vonarskardi og flokkast einkum til fjogurra hépa: Rhodospirillales,
Rhizobiales, Sphingomonadales og Rhodobacterales (mynd 39). Uppruni tengundanna sem sjast i trénu er
nokkud dreiféur eins og mismunandi litaldeplar bera med sér. Hins vegar er dberandi einsleitur uppruni
tegundanna sem mynda Rhodospirillales greinina nedst i trénu. Veentanlega eru einhverjar adstadur

sérstakar fyrir pennan hluta jardhitasvaedisins sem eru akjosanlegar fyrir pennan hép.
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Mynd 39b. Skyldleikatré a-Proteobacteria, byggt 4 samrodun 16S rRNA genarada uUr synum ur Vonarskardi og
nanustu eettingja i Genbank. Sidasta talan i synanumeri taknar fjélda vidkomandi tegundar i syninu. “Unc” i
tegundanafni pydir uncultured eda oraektud. Graenar 6rvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar 6rvar
syna nyjar tegundir eda aettkvislir. Stikan efst synir 2% fjarlaegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar
(98%). 16S rRNA gen Thermus aquaticus var notad sem Utrod.
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3.5.5.2 B8-Proteobacteria

B-Proteobacteria tegundir eru algengar i hverum, einkum Thiomonas tegundir sem geta nytt sér ymis
brennisteinssamboénd. Thiomonas zettkvislin er einmitt algengust 68-Proteobacteria tegunda sem fundust
og rikjandi tegund i syni 736 eins og skyldleikatréd & mynd 40 ber med sér (graen o6r). bar sést ennfremur ad
innan steersta hdpsins - Burkholderiales — greinast fjorar nyjar tegundir (raudar Orvar). Tvaer tegundir
finnast innan Nitrosomonadales hdpsins, 6nnur hefur fundist 4dur, en aldrei verid raektud svo vitad sé, en
hin er fjarskyld 6llu pvi sem pekkt er (732-19-1). Nedst i trénu sést svo grein med nokkrum sem ekki tekst
ad finna almennilegan stad innan undirfylkingar 8-Proteobacteria, ein pessara tegunda hefur fundist adur
en adeins sem rod og ekki verid reektud. Langflestar tegundirnar sem fundust eru upprunnar a svipudum

slé6um ofarlega 4 jardhitasveedinu i Vonarskardi (blair deplar).
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Mynd 40. Skyldleikatré 8-Proteobacteria, byggt 8 samrodun 16S rRNA genarada Ur synum Ur Vonarskardi og nanustu
2ttingja i Genbank. Sidasta talan i synanumeri taknar fjélda viokomandi tegundar i syninu. “Unc” i tegundanafni pydir
uncultured eda 6raektud. Graenar 6rvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar orvar syna nyjar tegundir eda
attkvislir. Stikan efst synir 2% fjarleegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar (98%). 16S rRNA gen
Thermus aquaticus var notad sem Utrod.
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3.5.5.3 6-Proteobacteria

pad voru einkum prir hdpar &-Proteobacteria sem fundust i synum Ur Vonarskardi, p.e. Desulfurellales,
Desulfobacterales og Desulfovibrionales (mynd 41). Eins og n6fnin bera med sér eru parna a ferdinni hopar
tegunda sem eiga pad sameiginlegt ad geta afoxad brennistein. Allar tegundirnar sem fundust i
Vonarskardi voru af svipudum slodum innan jardhitasvaedisins eins og blair deplar trésins bera med sér. Ein
tegund sem fannst i synunum i Vonarskardi er sérlega dhugaverd, en hun fannst rikjandi i syni 735 og i
nokkrum eintékum i synum 738b og 731. begar litid er a hita- og syrustig sést ad pau eru a afar préngu bili
b.e. 41-42°C og pH 3,2-3,7 en vera ma ad tegundin sé vidkveem fyrir pessu. Ndnasti aettingi er afar
fjarskyldur, pannig ad parna er an efa ny aettkvisl 4 ferd, jafnvel ny att. bPessi hdpur myndar grein innan

Desulfobacterales og er audkenndur med graenni og raudri or i skyldleikatrénu.
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Mynd 41. Skyldleikatré 6-Proteobacteria, byggt 4 samrodun 16S rRNA genarada Ur synum Ur Vonarskardi og nanustu
2ttingja i Genbank. Sidasta talan i synanumeri taknar fjélda viGkomandi tegundar i syninu. “Unc” i tegundanafni pydir
uncultured eda oraektud. Graenar orvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar 6rvar syna nyjar tegundir eda
ttkvislir. Stikan efst synir 2% fjarleegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar (98%). 16S rRNA gen
Thermus aquaticus var notad sem Utrod.
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3.5.5.4 y-Protoeobacteria

y-Protoeobacteria tegundir sem fundust i synum i Vonarskardi flokkudust einkum til priggja hépa p.e.
Chromatiales, Hydrogophilales og Methylococcales. Uppruni hinna tveggja fyrrtnefndu er einkum ofarlega
a jardhitasvaedinu, en su pridja kom einkum Ur Varmalaek. Tegundirnar Ur Vonarskardi hafa flestar fundist
adur og hafa sumar peirra verid reektadrar, s.s. Thiovirga, Thiofaba, Thiobacillus og Acidithiobacillus en
allar pessar tegundir nyta sér brennisteinsefnaskipti eins og n6fn peirra gefa til kynna. Nedar i trénu innan
Methylococcales hopsins sést tegund sem var rikjandi i syni 743 og er audkennd med graenni 6r. Nanasti
aettingi (AM039544) hefur pé aldrei verid raektadur. bPessi hdpur Methylococcales inniheldur tegundir sem
eru lofthddar, nyta metan og donnur kolefnissambond sem kolefnisgjafa sér til vaxtar og vidhalds. Nyjar

tegundir i pessu tré eru tveaer, en adeins einn fulltrdi af hvorri og er pvi tekid med fyrirvara.
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Mynd 42. Skyldleikatré y-Proteobacteria, byggt a samrédun 16S rRNA genarada Ur synum Ur Vonarskardi og nanustu
2ttingja i Genbank. Sidasta talan i synanumeri taknar fjélda viokomandi tegundar i syninu. “Unc” i tegundanafni pydir
uncultured eda oraektud. Graenar 6rvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar 6rvar syna nyjar tegundir eda
attkvislir. Stikan efst synir 2% fjarlaegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar (98%). 16S rRNA gen
Thermus aquaticus var notad sem Utrod.
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3.5.6 Firmicutes

Firmicutes tegundir sem fundust i synunum virdast allar flokkast til Clostridiales, sem er hépur sem polir illa
surefni og er gromyndandi. Allar tegundirnar sem fundust voru upprunnar Ur synum sem tekin voru

ofarlega a jaréhitasvaedinu i Vonarskardi.

Clostridiales tegundir hafa vakid athygli sidari arin par sem paer nyta sér jarn - og brennisteinssambond.
Fiolmargar nyjar Clostridiales tegundir fundust eins og raudar 6rvar skyldleikatrésins bera med sér. Ein
tegund er po sérlega ahugaverd par sem hdn myndar pétta grein rétt fyrir nedan midju trésins. Hun fannst
i fjorum synum og var rikjandi i einu peirra (738b-2-16). HUn a sér adeins fjarskylda settingja og er pvi ny

aettkvisl eda aett hér a ferd.
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Mynd 43. Skyldleikatré Firmicutes, byggt 4 samrédun 16S rRNA genarada Ur synum Ur Vonarskardi og nanustu
2ttingja i Genbank. Sidasta talan i synanumeri taknar fjélda viokomandi tegundar i syninu. “Unc” i tegundanafni pydir
uncultured eda 6raektud. Graenar 6rvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar drvar syna nyjar tegundir eda
attkvislir. Stikan efst synir 2% fjarleegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar (98%). 16S rRNA gen
Thermus aquaticus var notad sem Utrod.
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3.5.7 Crenarchaeota

Crenarchaeota hépurinn innan fornbakteria er talinn innihalda elstu lifsform jardarinnar. Innan hans eru
hitakaerustu o6rverur sem pekkjast og hafa flestar fundist eda verid einangradar ur land- eda
nedansjavarhverum. baer vaxa oft vid 80-100°C. Margar tegundir lifa einnig vid mjog surar adstaedur (pH 1-
2). Margar tegundir pola leegra hitastig, en ekki hefur tekist ad einangra paer og er pvi litid vitad um
eiginleika peirra og lifsheetti. Innan Crenarchaeota finnast fjolbreyttar tegundir baedi frumbjarga og
o6frumbjarga, lofthadar og loftfeelnar. Margar nyta brennistein eda brennisteinnssamboénd i orkuvinnslu.
Nokkrar tegundir eru frumframleidendur lifrenna efna og nyta CO, sem kolefnisgjafa og na i orku med
oxun a brennisteini og vetni og afoxun & brennisteini og nitrati. Adrar nyta lifraeen efni sér til vaxtar og
vidhalds. Uppruni Sulfolobales og Thermoproteales tegundanna sem fundust er i flestum tilvikum i hverum

ofarlega a jar8hitasvaedinu. Tegundir i nedstu greinum trésins koma hins vegar ur Varmaleaek.
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Mynd 44. Skyldleikatré Crenarchaeota, byggt @ samrodun 16S rRNA genarada Ur synum Ur Vonarskardi og nanustu
aettingja i Genbank. Sidasta talan i synanumeri taknar fjolda vidkomandi tegundar i syninu. “Unc” i tegundanafni pydir
uncultured eda 6raektud. Graenar 6rvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar orvar syna nyjar tegundir eda
2ttkvislir. Stikan efst synir 2% fjarlaegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar (98%). 16S rRNA gen
Thermus aquaticus var notad sem Utrod.
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Flestar tegundirnar sem fundust i Vonarskardi hafa fundist 46ur, og hafa nokkrar peirra verié raektadar.
Efsta grein trésins synir fulltrda innan Sulfolobales hépsins, sem flestir virGast af aettvkisl Stygioglobus.
Parna sést rikjandi tegund i syni 723, p.e. 723-1-38 sem er audkennd med graenni or. Tveir hdpar nedst i
Crenarchaeota trénu eru 6flokkadir og hafa aldrei verid reektadir. Nokkrar tegundir i Gr Vonarskardi lenda

barna i trénu.

3.5.8 Euryarchaeota

Innan rikis Euryarchaeota finnast m.a. halobakteriur sem eru afar saltkeerar, metanmyndandi tegundir og
hitakeerir hépar. Fjdlmargir hépar eiga sér engan raektadan fulltria og endurspeglar skyldleikatréd a mynd
45 pa stadreynd. Hins vegar eiga tegundir sem fundust i Vonarskardi margar hverjar ndna attingja sem

hafa p6 aldrei verid reektadir.
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Mynd 45. Skyldleikatré Euryarchaeota, byggt 8 samrédun 16S rRNA genarada Ur synum Ur Vonarskardi og nanustu
2ttingja i Genbank. Sidasta talan i synanumeri taknar fjélda viGkomandi tegundar i syninu. “Unc” i tegundanafni pydir
uncultured eda oraektud. Graenar orvar draga fram ad tegundin sé rikjandi i syni. Raudar 6rvar syna nyjar tegundir eda
ttkvislir. Stikan efst synir 2% fjarleegd i skyldleika, p.e. eftri mork tegundarskilgreiningar (98%). 16S rRNA gen
Thermus aquaticus var notud sem Utrod.
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baer tveer tegundir sem innihalda rikjandi fornbakteriutegundir i synum 731 og 734 (graenar 6rvar i tré) eru
afar sérstakar par sem paer eiga sér enga nana ettingja hvorki raeektada né éraektada. Nedsta grein trésins
er afar merkileg par sem um er ad reeda mjog fjarskylda tegund sem fannst i tveimur synum i Vonarskardi,
b.e. 741 og 730. Uppruni tegundanna i trénu er nokkud dreifdur, en pad vekur athygli ad ymsar peirra,

einkum hinar nyju tegundir koma Ur Varmalak.

3.6 Frumefnamaelingar

Frumefnamaelingar voru framkvaemdar a fjérum vatnssynum, p.e. 726 sem tekid var ur svortum laek, 729
sem var tekid ar hvitum hver, 737 sem tekid var ur laek par sem svartur laekur og teer laekur meettust og

738b sem tekid var ur teerum laek. Nidurstodur pessara maelinga sjast i vidauka pessarar skyrslu.

Magnesiumstyrkur (Mg) var umtalsvert laegri i svortum laek en i hinum synunum. Styrkur brennisteins (S)
var mjog svipadur & milli syna. Styrkur mangans (Mn) i syni 726 Ur svortum laek er adeins um 25%
maeldum manganstyrk i hinum synunum. Styrkur jarns (Fe) er langlaegstur i syni 729 Ur hvitum laek. Hann
er hins vegar svipadur i hinum synunum. Styrkur arsens (As) er langhaestur i syni 726 Ur svortum laek.

Styrkur pess i hinum synunum er svipadur.
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4. SAMANTEKT

[ pessari rannsékn voru syni tekin vida af jardhitasvaedinu austan Eggju i Vonarskardi. Alls voru
tekin 32 syni Ur mismunandi hverum, laekjum og jardvegi vid mismunandi hitastig og syrustig.
Frumefni voru maeld i fjorum vatnssynum af svaedinu, par af einu Ur sérkennilegum svértum laek.
Samanburdur leiddi i lj6s ad magnesiumstyrkur (Mg) var laegri i svortum leek en i hinum synunum,
en styrkur brennisteins (S) var mjog svipadur. Styrkur mangans (Mn) ar svortum leek var adeins um
25% maldum manganstyrk i hinum synunum. Styrkur jarns (Fe) var svipadur i synunum sem meeld
voru en styrkur arsens (As) var langhaestur i svortum laek. Hvort og pa hvad af pessu skyrir svartar
utfellingar i laeknum parfnast nanari skodunar.

Tegundasamsetning bakteria og fornbakteria var dkvordud i synunum med sameinda-liffraedilegum
adferdum. Mognun a tegundagreinandi geni (16SrRNA) bakteria tokst i 24 synum af 32 og voru alls
greindar 1052 genaradir sem dreifdust a8 23 bakteriufylkingar. Algengasta fylkingin var Aquificae
sem er frumbjarga og algeng i hverum. Rikjandi tegund i synum var oft Aquificae tegundin
Sulfurihydrogenibium kristjanssonii. Frumbjarga og 6frumbjarga Proteobacteria tegundir fundust |
umtalsverdu magni og var oftast um pekktar tegundir ad reda. Damigerdar tegundir
Cyanobacteria (Bldgraenar bakteriur) og Chloroflexi fundust i synunum. Firmicutes, Bacteroidetes
og Chlorobi tegundir fundust einkum i synum sem tekin voru vid laegri hitastig.

Mognun a tegundagreinandi geni (16SrRNA) fornbakteria tokst i 16 synum af 32 og voru alls
greindar 155 genaradir. Fornbakteriur sem fundust i synunum dreifdust & tvo steerstu hépa
fornbakteria p.e. Crenarcheota og Euryarchaeota.

Liffreedilegur fjolbreytileiki bakteria i synunum var oftast a bilinu Nt/Nmax= 1,0-3,0 sem er
daemigert fyrir jadarvistkerfi. [ nokkrum tilvikum var hann haerri, einkum i synum par sem hitastig
var tiltolulega lagt og pvi lifvaenlegra fyrir fleiri tegundir. Liffraedilegur fj6lbreytileiki fornbakteria i
synunum var i 6llum tilvikum Nt/Nmax = 1,0-2,5. Mat a areidanleika greininganna var i flestum
tilvikum innan marka og pvi dseettanlegur.

Fjolmargar nyjar tegundir og eettkvislir fundust i synunum. bannig fundust visbendingar um 52
adur 6pekktar bakteriutegundir i Vonarskardi, par af 11 sem eru ad ollum likindum fulltrdar nyrra
aettkvisla. Tiu nyjar fornbakteriutegundir fundust i synunum, par af fimm sem eru fulltrdar nyrra
aettkvisla. Lifriki jar8hitasvaedisins i heild verdur pvi ad teljast afar fjolbreytt og sérstakt.

Raktunartilraunir vid mismunandi adsteedur — aeti og hitastig — gafu sjo bakteriutegundir. Mestan
ahuga voktu nokkrir stofnar af nyrri tegund innan eettkvislar Sediminibacter innan fylkingar
Bacteroidetes sem syndu adeins 95% samsvorun i 16SrRNA vid nanasta eettingja. betta er pvi ny
reektud tegund sem bidur pess ad verda lyst i visindariti. Nokkrar Deinococcus-Thermus tegundir
voru einnig tegundagreindar p.e. T. islandicus, T. scotoductus og Meiothermus ruber, hin
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fyrstnefnda var fyrst einangrud ar syni ar hver & Torfajokulssvaedinu innan Rammaaaetiunar
verkefnisins og er einlend & islandi; paer tveer sidarnefndu eru vel pekktar i hverum almennt.
Proteobakteriurnar Thermomonas hydrothermalis og Tepidimonas ignava voru raektadar upp ur
nokkrum synum. Anoxybacillus kualawohkensis, hitakaer tegund af fylkingu Firmicutes fannst i einu
syni.

Tilraunir med mognun og radgreiningar & tegundagreinandi geni heilkjornunga (18SrRNA) upp ur
synum sem tekin voru vid <50°C gafu ymsar tegundir krabbadyra, svipudyra, stramenopiles,
hjéldyra, bifdyra, amaba, pradorma, pérunga, sveppa og mosa. Hér var pd einungis um tilraunir ad
reeda og nidurstédurnar visbendingar um heilkjarna tegundir sem kunna ad finnast 4 svaedinu.
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VIDAUKI - FRUMEFNAMZALINGAR

Frumefnamaelingar, par sem styrkur 72 frumefna var dsetladur, var gerdur a 4 vékvasynum ar

Vonarskardi og kranavatn haft til samanbudrar. Skekkjumaork midast vid 25%. Nidurstédur Ur pessum

maelingum fylgja i t6flum hér a eftir. Gildin i toflunum syna medaltol priggja meelinga.

Tafla 30. Nidurstodur frumefnamaelinga ar syni 726 — svortum laek.

Water ([code:726)

MATIS tap water

Water (code:726)

MATIS tap water

Element Conc.” Unit* Cone.” Unit** Elemeant Conc.” Unit** Conc.” Unit**
Li 53 puol 443 ng/l Sn 14,3 ng/l 21 ngl
Be 21,3 ng/l <2.8 ng/ Sb 21,7 ug/l 34 ngl
E 837 pall 21 ug Te <86 ng/l <21 ng/l
C 17,7 mgl 58 mgl | 7.1 pgl 193 ng/l
Ma 66,3 muy/l 46 myl Cs 160 ng/l 0,8 nyl
Mg 317 o/ 367 ugl Ba 3,9 ugl 52,3 ngl
Al 1,1 mg/l 57 ug/ La 0,5 ug/l 21 ngl
P 21,7 pgl 89 ug/ Ce 1,1 pgl 21 ngl
S 22,0 mg/l 1.1 mgl Pr 130 ng/l <0,28 ng/l
Cl 42,3 mg/l 41 mgll Nd 0,6 pgl <16 ngl
K 1,2 mgl 100 pg/ Sm 153,3 ng/l <2 ngl
Sc 12,3 ol 09 pg/ Eu 39,3 ng/l <0,56 ng/l
Ti 8,1 ol 547 ngll Gd 207 ng/l <1,8 ng/l
v 3,3 o/ 42 ug/ Ib 38,0 ng/l <0,3 ngl
Mn 15,0 pall 03 pgl Dy 217 ng/l <1,2 ng/l
Fe 2,9 mg/l 287 pg/ Ho 44.3 ng/l <0,32 ng/l
Co 3,9 uai 7.2 ng/l Er 123 ng/l <0,96 ng/l
Mi 5,3 pgil 677 ng/l Tm 18,0 ng/l <0,32 ng/l
Cu 9,5 uol 107 ng/l Yb 110 ng/l <1,4 ng/l
Zn 6,3 ol 14.0 pg/ Lu 16,0 ng/l <0,33 ng/l
Ga 3,7 pgl 110 ng/ Hf <4,8 ng/l <1,2 ng/l
Gz 10,0 pall 240 ng/l Ta <1,5 ng/l <0,38 ng/l
As 73,0 pgl 30,7 ng/ W 3,8 ng/l 10,7 ngll
Se 0,9 ol 173 ng/l Re <4,2 ng/l <1 ngll
Br 283 g/ 177 g/ Os <8,9 ng/l <22 ngl
Rb 16,3 pgll 173 ng/l Ir <3,1 ng/l <0,79 ng/l
Sr 4.1 pg/l 1.5 pg/l Pt 11,8 ng/l <2,1 ng/l
Y 0,8 gl 07 ng/ Au 197 ng/l <1,3 ng/l
Zr 73,0 ng/l 1.7 ng/l Hg 250 ng/l 18,7 ng/l
Nb <1,4 ngl <0.4 ng/ Tl 16,4 ng/l <0.65 ng/l
Mo 767 ng/l 23.0 ng/l Pb 253 ng/l 14,0 ng/l
Ru <7,9 ng/l <1.9 ng/ Bi 2,7 ng/l <0,58 ng/l
Rh <1,4 ngl <0.3 ng/ Th 123 ng/l <0,5 ng/l
Pd 26,0 ng/l 28 ng/ U 133 ng/l 7.7 ng/l
Ag 450 ng/l 123 ng/l Si 38,7 mgll 24 mgl
Cd 33,3 ng/l <37 ng/ Ca 0,4 ma/l 0.8 mgl

* Concentration reported here is the mean value of 3 replications.
## Results are expressed in different units (mg/l, pg/l, or ng/l).
Note: Ca,Pd in the sample 726 (M-08-3360) reported as oxide and Mg as hydride. Ni & Se in

the Matis tap waiter reported as oxide.

SR, Reykjavik. 06th. of October 2008.
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Tafla 31. Nidurstodur frumefnameaelinga ar syni 729

Water (code:729)

MATIS tap water

Water (code:729)

MATIS tap water

Element Conc.* Unit** Conc.* Unit** Element Conc.* Unit** Conc.* Unit**
Li 10,3 g/l 44,3 ngl Sn 4,1 ng/l 21 ngl
Be <5,6 ngl <2,8 ngl Sb 16.3 ng/l 34 ngl
B 3,5 ugil 21 ugl Te <43 ng/l <21 ngl
C 12,3 mg/l 58 mgl I 220 ng/l 193 ngl
Na 20,0 mg/l 46 mg/l Cs 180 ngl 08 ngl
Mg 2,2 mg/l 367 ugl Ba 15,0 pgl 523 ngl
Al 53 ual 57 ugl La 8,8 ng/l 31 ngl
P 20,3 pgl 8,9 pugl Ce 16,3 ng/l 21 ngl
S 26,0 mg/l 1,1 mgl Pr 2,2 ng/l <0,28 ng/l
Cl 0,7 mg/l 41 mgl Nd 10,7 ng/l <1.6 ngl
K 2,3 mg/l 100 pgl Sm =4,0 ng/l =2 ngl
Sc 9,2 ugl 0,9 pgl Eu 51 ngl <0,56 ng/l
Ti 56 ual 547 nal Gd <3,6 ng/l <1.8 ngl
v 167 ngll 42 gl Tb 0,8 ngl <0.3 ngl
Mn 68,0 ol 0,3 pgl Dy 5,0 ng/l <1.2 ngl
Fe 46,0 pg/l 28,7 ugl Ho 1,1 ng/l <0,32 ngl
Co 93,3 ng/l 7.2 ngl Er 3,2 ng/ <0,96 ng/l
Ni 253 ng/l 67,7 ngl I'm <0,64 ng/l <0,32 ngll
Cu 173 ng/l 107 ngl Yb <2,9 ng/l <1.4 ngl
Zn 0,7 pgil 14,0 ugl Lu <0,67 ng/l <0,33 ngl
Ga 550 ngl 110 ngl Hi <24 ngl <1.2 ngl
Ge 0,8 pgi 24,0 ngl Ta <0,76 ng/l <0,28 ngl
As 187 ngll 30,7 ngl W 45,3 ng/l 107 ngl
Se 190 ng/l 173 ngl Re <2,1 ng/l <1 ng/
Er 4.5 ug/l 17,7 ugl Os <4,4 ngl <2.2 ngl
Rb 11,3 g/l 173 ngl Ir <1,5 ngll <0,79 ng/
Sr 22,3 pg/ 1,5 pgl Pt <4,2 ngl <21 ngl
Y 30,7 ng/l 0,7 ngl Au <2,7 ng/l <1.3 ngl
Zr 3,2 ngll 1,7 ngl Hg 17,3 ng/l 18,7 ngl
Nb <0,73 ng/l <0,4 ngl Tl <1,3 ng/l <0.65 ng/
Mo 57 nyl 23,0 ngl Pb 41,3 ng/l 14.0 ngl
Bu <3,9 ngl <1,9 ngl Bi 1,5 ng/l <0,59 ng/l
Bh <0,7 ng/l <0,3 ngl Th <1 ng/l <0.5 ngl
Pd 15,0 ng/l 2,8 ngl U <1 ng/l 7.7 ngl
Ag 220 ng/l 123 ngl Si 30,7 mg/l 24 mgl
Cd <7,5 ngl <3,7 ngl Ca 3,7 ma/l 08 mgl

* Concentration reportzd here is the mean value of 3 replieations.

** Results are expressed in different units (mg/l, pg/l, or ng/l).
Note: Ni,Fu in the sample 729 (M-08-3364) reported as oxide and 7r as dimer. Ni & Se in the

Matis tap water reported as oxide.

SR, Reykjavik. 06th. of October 2008,
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Tafla 32. Nidurstodur frumefnameaelinga ar syni 737

Water (code:737)

MATIS tap water

Water (code:737)

MATIS tap water

Element Conc.” Unit** Conc.” Unit** Element Cone.’ Unit** Conc.* Unit**
Li 2,8 ol 443 ngll Sn 11,7 ng/l 2,1 ng/l
Be 55,7 ng/l <2,8 ngll Sh 223 ng/l 3,4 ng/l
B 56,3 pg/ 2,1 pg/l Te <21 ng/ <21 ngl
C 12,3 mg/l 5.8 mg/l | 963 ng/l 193 ng/l
Na 12,7 mgl 46 mgl Cs 116,7 ng/l 0,8 ngl
Mg 1,3 mg/l 367 pg/l Ba 10,0 pgl 52,3 ng/l
Al 1,6 mg/l 5,7 pg/l La 580 ng/l 3,1 ngll
P 28,3 gl 89 ug/l Ce 1,5 ugl 2,1 ng/l
= 24,0 mg/l 1,1 mgl Pr 203 ng/l <0,28 ng/l
Cl 4,7 mg/ 41 mg/l Nd 1,1 pg/l <1,6 ngll
K 1,6 mg/l 100 pg/l Sm 293 ng/l <2 ng/l
Sc 7,0 puol 0,9 ug/ Eu 86,7 ng/l <0,56 ng/l
Ti 6,0 pgll 547 ngll Gd 370 ng/l <1,8 ng/l
vV 34 pgl 4.2 gl Tb 68,0 ng/l <0,3 ng/l
Mn 7323 pgl 03 pugl Dy 447 ng/l =1,2 ng/l
Fe 3,0 mg/ 28,7 g/l Ho 95,7 ng/l <0,32 ng/l
Co 24 ol 7.2 ngll Er 277 ngll <0,96 ng/l
Ni 2,8 ol 67,7 ngll Tm 38,7 ng/l <0,32 ng/l
Cu 3,8 ugl 107 ngll Yb 240 ng/l <1,4 ng/l
Zn 8,2 ol 14,0 ug/l Lu 40,7 ng/l <0,33 ng/l
Ga 753 ng/l 110 ng/l Hi <6,0 ng/l <1,2 ng/l
Ge 1,8 puol 24,0 ngll Ta <1,8 ng/l <0,38 ng/l
As 1,8 pol 30,7 ngll W 62,0 ng/l 10,7 ng/l
Se 610 ng/l 173 ng/l Re <3,1 ng/l <1 ngl
Br 31,7 pgl 17,7 ug/l Os <2,2 ng/l <2,2 ng/l
Rb 9,0 ol 173 ngll Ir <2,3 ng/l <0,79 ng/l
Sr 10,0 ol 1,5 ug/ Pt <6,3 ng/l <2,1 ng/l
Y .7 uol 0,7 ngll Au <41 ng/l <1,3 ng/l
Zr 22,7 ngl 1,7 ngll Hg 46,0 ng/l 18,7 ngll
Nb <1,8 ng/l <0,4 ngll Tl 5,7 ng/l <0.65 ng/l
Mo 13,7 ngl 23,0 ngll Pb 137 ng/l 14,0 ng/l
Hu <1,9 ngl <1,9 ng/l Bi 4,1 ng/l <0,59 ng/l
Rh <1,7 ng/l <0,3 ng/l Th 8,8 ng/l <0,5 ng/l
Pd 54,3 ng/l 2.8 ngll U 54,3 ng/l 7,7 ng/l
Ag 587 ng/l 123 ng/l Si 21,0 mg/l 2,4 mg/l
Cd 21,0 ngl <3,7 ng/ Ca 1,5 mg/l 0,8 mg/l

* Concentration reported here is the mean value of 3 replications.
#* Results are expressed in different units (mg/l, pg/l, or ng/l).

Note: Ca,Ni,Se,Mo,Pd in the sample 737 (M-08-3365) reported as oxide and Zr as hydride.
Ni & Se in the Matis tap water reported as oxide.

SR, Reykjavik. 06th. of October 2008.
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Tafla 33. Nidurstodur frumefnameelinga ar syni 738b

Water (code:738B)

MATIS tap water

Water (code:738B)

MATIS tap water

Element Conc.* Unit** Conc.* Unit** Element Conc.” Unit** Conc.* Unit**
Li 2,9 pgl 44,3 ng/l Sn 14,3 ng/l 2,1 ngl
Be 62,0 ng/l <2,8 ng/l Sb 620 ng/l 3,4 ngl
B 81,3 pg/ 2,1 pg/l Te <120 ng/l <21 ngl
C 15,3 mg/l 58 mgl | 1,3 ugl 193 ng/l
Na 14,7 mg/l 46 mgl Cs 117 ng/l 0,8 ng/l
Mg 1,3 mg/l 367 ug/l Ba 9,9 pgl 52,3 ngl
Al 1,4 mg/l 57 ug/l La 530 ngll 3,1 ngl
P 32,7 ug/ 8,9 pg/l Ce 1,4 ug/l 2,1 ngl
S 23,7 mgll 1,1 mg/l Pr 190 ng/l <0,28 ng/l
Cl 6,0 mg/l 4.1 mg/l Nd 963 ng/l <1,6 ngl
K 1,6 mg/l 100 g/l Sm 270 ngll <2 ng/l
Sc 7,2 pgl 0,9 pg/l Eu 76,3 ng/l <0,56 ngl
Ti 59 pgl 547 ng/l Gd 347 ng/l <1,8 ng/l
\ 2,9 pgl 4.2 pg/l Tb 64,3 ng/l <0,3 ng/l
Mn 73,3 pg/ 0,3 pg/l Dy 380 ngl <1,2 ng/l
Fe 2,7 mgll 28,7 ug/l Ho 85,0 ng/l <0,32 ng/l
Co 2,1 g 7.2 ngl Er 247 ngll <0,96 ng/l
Ni 2,6 pgl 67,7 ng/l Tm 35,7 ngll <0,32 ng/l
Cu 3,8 pgl 107 ng/l Yb 240 ng/l <1,4 ngl
n 6,3 pg/l 14,0 pg/l Lu 33,0 ng/l <0,33 ng/l
Ga 837 ngl 110 ng/l Hf <7,2 ngll <1,2 ng/l
Ge 2,2 gl 24,0 ng/l Ta <2,2 ng/l <0,38 ng/l
As 3,8 pgl 30,7 ng/l W 103 ng/l 10,7 ngl
Se 680 ng/l 173 ng/l Re <6,3 ng/l <1 ng/l
Br 447 g/ 17,7 g/l Os <13 ng/l <2,2 ng/l
Rb 9,3 pgl 173 ng/l Ir <4,7 ngll <0,79 ng/l
Sr 9,6 pgl 1,5 ug/l Pt <12 ng/l <21 ngl
Y 1,6 pgi 0,7 ng/l Au <8,2 ng/l <1,3 ngll
Zr 23,0 ngl 1,7 ngil Hg 56,0 ng/l 18,7 ngll
Nb <2,2 ngl <0,4 ng/l Tl <6.5 ng/l <0.65 ng/l
Mo 19,3 ngl 23,0 ng/l Pb 90,7 ng/l 14,0 ngl
Ru <11 ngl <1,9 ng/l Bi <5.9 ng/l <0,59 ng/l
Rh <2,1 ng/l <0,3 ng/l Th 16,3 ng/l <0,5 ng/l
Pd 47,7 ng/l 2,8 ng/l U 54,3 ng/l 7,7 ng/l
Ag 710 ngl 123 ng/l Si 21,3 mg/l 2,4 mgl
Cd <22 ngl <3,7 ngll Ca 1,5 ma/l 0,8 mgl

* Concentration reported here is the mean value of 3 replications.
** Results are expressed in different units (mg/1, ug/l, or ng/l).

Note: Ca,Ni,Mo.Pd in the sample 738B (M-08-3366) reported as oxide and Zr as hydride. Ni
& Se in the Matis tap water reported as oxide.

SR, Reykjavik. 06th. of October 2008.
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