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3.3 Dreifing fornbaktería og baktería á fylkingar – samantekt 

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

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

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

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

mun hærra hitastig og jafnframt lægra sýrustig en Euryarchaeota. 

 

 

TAFLA 29. Dreifing fornbaktería  á fylkingar 
                    
                    Sýni 
Fylking 

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

 
Crenarchaeota 

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

 
Euryarchaeota 

3  27          1  25      20  95  19  100     

 
ALLS 

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

                 
                    Sýni 
Fylking 

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

 
Crenarchaeota 

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

 
Euryarchaeota 

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

 
ALLS 

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

 

 

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

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

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

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

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

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

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

11 þeirra.  

 



50 

 

Tafla 30. Dreifing baktería á fylkingar 

                              Sýni
Fylking 

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

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

 

frh 
                           Sýni
Fylking 

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

meiri verður áreiðanleikinn. 

 

TAFLA 31. Líffræðilegur fjölbreytileiki baktería í sýnum úr Vonarskarði  

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

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

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

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

726F  81,5  8  42  5  4  90  38  1,1 

727  43,4  3,7  8  3  2  75  6  1,3 

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

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

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

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

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

733  16  2,9  48  12  6  87  16  3 

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

735  41  3,4  46  8  5  89  31  1,5 

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

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

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

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

740  22  6  22  13  7  68  4  5,5 

741  59  5,9  24  1  0  100  24  1,0 

742  46  6,9  36  12  4  89  13  2,8 

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

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

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

746  54  7,3  40  17  8  80  7  5,7 

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

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

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

klóna er að jafnaði heldur lágur. 

 
 

TAFLA 32. Líffræðilegur fjölbreytileiki fornbaktería í sýnum úr Vonarskarði  

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

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

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

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

726F  81,5  8  4  3  2  50  2  2,0 

730  49,8  4,9  6  2  0  100  4  1,5 

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

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

739  95  4,0  5  1  0  100  5  1,0 

740  22  6  2  2  2  ND  1  2 

741  59  5,9  5  2  1  80  4  1,2 

742  46  6,9  1  1  1  ND  1  1 

743  62,5  7  3  3  3  ND  1  3 

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

745  52,5  7,3  5  2  1  80  4  1,2 

746  54  7,3  5  4  3  40  2  2,5 

747  39  7,3  5  2  1  80  4  1,2 

 
 
 
3.5 Samanburður á milli sýna ‐ skyldleikatré 

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

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

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

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

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

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

Euryarchaeota.  
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3.5.1 Aquificae 

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

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

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

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

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

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

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

annars vegar af ættkvísl Hydrogenobaculum og hins vegar tegundin Sulfurihydrogenibium kristjanssonii 

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

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

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

margar greinar þess bera með sér.  

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

Hydrogeno‐
thermaceae

Aquificeae

L09663-T-aquaticus

737-3-6

736-14-1

730-4-1

730-10-1

736-11-21

730-2-28

726-3-38

AM778960-S-kristjanssoni

729-15-3

729-17-1

736-17-1

736-5-1

736-12-3

AY007593-Hydrogenobacter-sp

736-18-2

737-12-1

737-10-1

737-13-1

731-6-2

736-3-1

736-10-1

731-1-17

736-6-36

737-2-21

732-9-2

735-6-1

AJ320225-Hydrogenobaculum-sp

A718-4-6

A723-2-1

A738-1-11

723-1-48
0.02

Háhitasvæði 718-722

Eystra svæði ofarlega 723-729

Vestara svæði ofarlega 730-738

Rauðilækur  739-742

Varmilækur743-747
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3.5.2 Bacteroidetes / Chlorobi 

 

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

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

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

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

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

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

brennisteinssambönd.  

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

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

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

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

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

 

L09663-T-aquaticus

AY340841-Unc-bact

729-21-1

730-6-1

738-14-1

734-1-1

734-18-1

FJ228449-Unc-bact

734-4-1

DQ336031-Unc-bact

731-13-1

735-1-4

736-9-3

734-7-1

734-16-1

734-21-1

738-6-1

738-5-1

738-10-1

734-9-20

AY394785-Chlorobaculum

737-9-1

738-7-28

729-11-2

EF020121-Unc-Bacteroidetes

734-17-1

DQ404914-Unc-bact

729-19-1

738b-11-1

738b-12-1

FM179320-Sediminibacterium-sp

EF612322-Bacteroidetes-K6-27

729-14-4

AF027008-Unident-Cytophagales

729-8-3

734-20-1

734-11-3

EF053084-Unc-bact

738b-6-1

738b-9-1

FJ229596-Unc-bact-Skafta
0.02

Bacteroidetes

Chlorobi

Háhitasvæði 718-722

Eystra svæði ofarlega 723-729

Vestara svæði ofarlega 730-738

Rauðilækur  739-742

Varmilækur743-747
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3.5.3 Chloroflexi 

 

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

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

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

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

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

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

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

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

 

 

 
 

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

 

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

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

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

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

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

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

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

blágrænna baktería fundust í Vonarskarði (rauðar örvar). 

 

 

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

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

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

 
3.5.5.1 α‐Proteobacteria 
 

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

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

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

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

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

 
 

 
 

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

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

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

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

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

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

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

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

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

slóðum  ofarlega á jarðhitasvæðinu í Vonarskarði (bláir deplar). 

 

 

 

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

 

 

 
 

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

 

 

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

 

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

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

ofarlega á jarðhitasvæðinu í Vonarskarði.  

 

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

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

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

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

ættkvísl eða ætt hér á ferð. 

 

 

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

 

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

þarna í trénu. 

 
3.5.8 Euryarchaeota 

 

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

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

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

hafa þó aldrei verið ræktaðir.  

 

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

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

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

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

einkum hinar nýju tegundir koma úr Varmalæk. 

 
 

3.6 Frumefnamælingar 
 

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

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

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

 

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

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

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

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

Styrkur þess í hinum sýnunum er svipaður. 
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4. SAMANTEKT 

 

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

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

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

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

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

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

 

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

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

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

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

 

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

 
 




