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چكيده
قرار عربستانو شبه جزيره  ايرانو در ميان  درياي عمانخليج فارس يا درياي پارس آبراهي است كه در امتداد 

و كند يمدارد. تنگه استراتژيك هرمز باريكه خميده شكلي است كه فلات ايران را از شبه جزيره عربستان جدا 
نمك يها يباكتر يها گونه. بررسي تنوع دهد يمخليج فارس را به درياي عمان و اقيانوس هند پيوند  يها آب

.اجراي مطالعه حاضر بوداز كه بخشي از تنوع زيستي اين تنگه است، هدف  دوست موجود در سواحل تنگه هرمز
تنگه هرمز جمع آوري و مختلف سواحل يها عمقرسوب مناطق و  نمونه از آب و 12تعداد  1390سال  بهمن ماهدر 

Alkaline Peptone Water ياختصاصدر محيط  ها نمونهدر شرايط استريل به آزمايشگاه منتقل شدند. غني سازي 

 Mac Conkeyو  EMB، Endoكشت جامد  يها طيمحبر روي  ها نمونهانجام گرفت.  Nutrient Brothو محيط عمومي 

Agar دست آمد. سرانجام آزمون ژنتيكي بر پايهه كشت ب يها طيمحجدايه از  70 نهايت در .كشت داده شدند
Sequencing 16S rRNA .بر اساس  ها هيسوآناليز فيلوژنتيكي  انجام گرفتrRNA 16S هايي ازنشان داد كه سويه

نيا سازي شد. جدا Halomonas venusta و Halomonas alkaliphila، Halomonas sulfidaeris يها نامهالوموناس به 
گرم منفي نمك دوست يها يباكترمحيط مطلوبي براي رشد  تواند يممطالعه نشان داد كه سواحل تنگه هرمز 

كاربردهاي بيوتكنولوژيكي فراوان داشته باشند. توانند يمباشد كه ) هالوموناس(

rRNA 16Sتنوع زيستي، تنگه هرمز، هالوموناس، واژگان كليدي: 

t.mousivand@yahoo.comنگارنده پاسخگو: *
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مقدمه
اين .است طبيعي هاي يطمحايران داراي تنوعي از 

هاي يابانب ،نمكي يها رودخانه ،هادريا شامل ها يطمح
خليج .نمك است هاي ياچهدرنمكي و  معادن ،شور

درياييا درياي پارس آبراهي است كه در امتداد  فارس
قرار دارد. عربستانو شبه جزيره  ايرانو در ميان  عمان

مههاي گوناگون، ترج نام تاريخي اين خليج، در زبان
است. مساحت  عبارت خليج فارس يا درياي پارس بوده

خليج مكزيكپس از  .كيلومتر مربع است 237473 آن
سومين خليج بزرگ جهان بشمار خليج هودسنو 
و تنگه هرمزفارس از شرق از طريق آيد. خليج مي

راه دارد و درياي عربو  اقيانوس هنددرياي عمان به 
، كه حاصل پيوند دواروندرودرودخانه  دلتاياز غرب به 

به آن كارونو پيوستن رود  فراتو  دجله رودخانه
به تنگه هرمزاين خليج توسط  شود. است، ختم مي

رياهاي آزاد مرتبطو از طريق آن به د درياي عمان
است. از بين كشورهاي همسايه خليج فارس، كشور

بيشترين مرز آبي مشترك را با خليج فارس دارا ايران
   .)1388عجم ، ( باشد يم

به عنوان منبع غذايي مهمهاي هالوفيل باكتري
كار رفته و ازه دريايي بهاي براي تنوعي از ارگانيسم

.)1383صفاييان، ( كنندهاي طبيعي حمايت ميمحيط
واسطه مداخله دره ها بهمچنين اين ارگانيسم

هايهاي بيوژئوشيميايي، به عنوان ميانجيپروسه
رهبان و. )Capone, 2002(كنند  بيولوژيك عمل مي

هاي نمكتنوع زيستي باكتري 1388در سال  آموزگار
هاي هيدروليتيك ساكن درتوليد كننده آنزيمدوست 

درياچه حوض سلطان را بررسي كردند. مهرشاد و
هاي نمكتنوع زيستي باكتري1391همكاران در سال

دوست و تحمل كننده نمك سواحل غربي درياچه
.)1391و همكاران، مهرشاد را بررسي كردند ( اروميه

ي نمكهاباكتري 1388باباوليان و همكاران در سال 

هاي هيدرولتيك جدا شده ازدوست توليد كننده آنزيم
هدف .درياچه نمك آران و بيدگل را شناسايي كردند

سيستم سواحل تنگهاكو ، بررسيكلي در اين پژوهش
گرم منفي نمك هاي يباكترهرمز از نظر تنوع زيستي 

يها گونهموجود در اين منطقه و شناسايي  دوست
هاي يهسويا  ها گونهدست آوردن ه غالب و شايد ب

با هدف دستيابي به ژنوم آنها به اين خانوادهجديدي از 
ژوهش. اين پبوديستي زعنوان ابزاري لازم در فناوري 

ايران، به هاي يكروارگانيسممدر راستاي گسترش بانك 
كه به نوبه پردازد يم ها يكروارگانيسممگرد آوري اين 

.باشد يم ر زيستي كشورانگر بخشي از ذخايخود نماي
 16Sشناسايي مولكولي و همچنين تعيين سكوانس 

rRNA  جدا شده از سواحل هاي يهسوو ثبت ژنتيكي
.شود يم، از اهداف ديگر اين مطالعه محسوب هرمزتنگه

، ارائه ذخائردر نتيجه، هدف كاربردي اين پژوهش
وسيع هاي ينهزمژنتيكي جديد براي استفاده در 

بيوتكنولوژي و نيز ايجاد بانك اطلاعاتي براي ميكرو
.باشد يمسواحل تنگه هرمز  مربوطه در هاي يسمارگان

ها روشمواد و 
نمونه برداري

انجام گرفت، 1390سال  در بهمن ماهداري نمونه بر
7و  5 ،3، 1نمونه آب و رسوب از اعماق مختلف  12

با هايي يستگاهاهرمز از سواحل تنگه يها آبمتري 
جمع )، بندر خميرعباس، ميناببندر(آلودگي متفاوت 
دار در شرايطاستريل درب هاي يشهشآوري و توسط 
.به آزمايشگاه منتقل شد C4° استريل و سرد

تاكسيژن محلول، هداي ، شوري وpHدما،  ميزان
نمونه برداري. تعيين شد ها نمونهالكتريكي و كدورت 

رسوبات در سواحل و از اعماق مختلف توسط قايق
گيرياز اندازه بعد )1(كليه اعداد جدول  .گرفتانجام 

دقيق ثبت شدند.
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  ساحلي استان هرمزگان يها آبگيري شده مختصات و ميانگين پارامترهاي فيزيكوشيميايي اندازه -1جدول
Turb 

lit / mg 
Cond 

cm/mSiemens 
DO 

lit/ g pH 
Salinity 

ppt  T°C 

 مختصات جغرافيايي
  نام ايستگاه

N E 

5/15  94/53  8/95  8/53  35/65  02/21  26⁰56 ' "84،32  55⁰36 ' "13،02   بندر خمير 

0/3  53/5  9/23  8/52  35/40  10/20  27⁰10 ' "23،16  54⁰15 ' "53،56  بندر عباس 

0/17  00/62  8/96  8/79  0/40  02/21  27⁰06 ' "43،47  54⁰51 ' "16،40   ميناب 

 
  

  )Pour-Plate Method( روش پورپليت
در محيط مغذي  ،ها نمونهسازي ابتدا غنيدر 

Nutrient Broth و Alkaline Peptone Water انجام 
، به منظور بررسي آوريپس از جمع ها نمونه. گرفت

مختلف از  هاي يطمحتنوع زيستي بر روي 
 Endo, Plate count Agar)  (Mac Conkey,جمله

Agar, EMB  هاي يباكترپورپليت شد. براي جداسازي 
 ، روش پورپليتكشت خالصمتنوع و تهيه محيط 

)Pour-Plate Method(  كه به آن روش رقت سريال در
مهبد ( كار رفته ب ،شود يمپليت حاوي آگار نيز گفته 

در اين روش، سوسپانسيون . )1390و همكاران،
 9لوله حاوي  10ميكروبي بصورت سري رقيق شد. 

آب مقطر استريل تهيه شد. سپس توسط ليتر ميلي
 با استفاده. انجام گرفتاتوكلاو استريل و شماره گذاري 

ليتر از نمونه مورد ، يك ميليهاي استريلپتاز پي
گرديد آزمايش را به لوله شماره يك اضافه و مخلوط 

ميلي ليتر به لوله  1از لوله اول  ،)1/0(رقت در لوله اول 
تا لوله آخر تكرار شد. براي  مرتباًدوم اضافه و اين عمل 

ليتر يليم 1از لوله آخر  ها لولهبرابر شدن حجم تمامي 
اختلاف  1/0ا لوله قبل ب ولهرقت هر ل .بيرون ريخته شد

لوله يك پليت استريل در نظر  . سپس براي هرداشت
ها شماره لوله و ساير و بر روي پليت ه شدگرفت

 ليتر ازميلي 1داخل هر پليت  .گرديدمشخصات قيد 
-20ريخته شد و به آن  مربوطه يها رقتهر كدام از 

كشت استريل شده با  هاي يطمحليتر از انواع ميلي 15

گراد خنك رجه سانتيد 45تا دماي  pHو تنظيم نمك 
ها به منظور مخلوط شدن پليت شده اضافه شد.

سوسپانسيون ميكروبي با محيط مغذي آگاردار با 
 يها عقربهحركت دوراني در جهت و در خلاف جهت 

تا يكنواخت پخش شده و سرد شد  ساعت تكان داده
  ن پس از جامد شد گردد و به حالت جامد درآيد.

 24-48مدت ه ب سلسيوس درجه 29ها در دماي پليت
مجزا از هم رشد  بخوبي و ها يكلنتا  شدندقرار ساعت 

از هم صورت گرفت و  ها يباكترد. سپس جداسازي نكن
 هاي يطمحهاي مشابه پليتبراي تهيه كشت خالص از 

درجه  29و در دماي  گرديددر پورپليت استفاده  كشت
  .)1390(مهبد و همكاران، شدندگرماگذاري سلسيوس 

  
  كشت

ايجاد كدورت و ظاهر شدن  و پس از پورپليت
 آگار دار هاي يطمحتك بر روي  هاي يكلن، ها يكلن

EMB, Endo Mac Conkey Agar صورت كشت ه ب
 & Baron( كشت داده شدند يا مرحله 4خطي 

Finegold,2003(.  در  ها يطمحسترون سازي كليه
 15و زمان  15psiسلسيوس، فشار  درجه 121دماي 

 Endo, Macهاي يطمحدقيقه انجام شده است. 

Conkey Agar EMB  8با =pH  و با شوري ذكر شده
  استفاده شدند. )1(در جدول 

  
 منتخب هاي يهسوشناسايي مولكولي 

ريخت  هاي يژگيوخالص شده از نظر  هاي يهسو
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شكل ميكروسكوپي و ماكروسكوپي)، ( يشناس

. پس از حذف ندحركت) دسته بندي شد( يزيولوژيكيف
مطالعات  و PCR تكنيك ،تكراري هاي يهسو

فيلوژنتيكي انجام گرفت. شناسايي تكميلي با تكثير و 
انجام شد. براي اين  16S rRNAتعيين توالي ژن 

تهيه شده و پس  ها توده زيستيمنظور، ابتدا از جدايه
مربوط به زير واحد ژن  ژنومي تكثير DNAاز استخراج 

  .صورت گرفت كوچك ريبوزومي
 16Sپرايمرهاي عمومي  اين تكثير با استفاده از

rRNA،27F  1492وR هاي يتوالبا  شركت سيناژن 
(5'-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3') 5)( و'-

AAGGAGGTGATCCAGCC-3' ق واكنش از طري
  .)Wilson, 1987( شد پليمراز انجام اي يرهزنج

با  16S rRNA نژ ژنومي و تكثير DNAاستخراج 
براي  شد. انجاماستفاده از الكتروفورز ژل آگاروز 

جدا شده، از كيت  هاي يهسوژنومي  DNAاستخراج 
(مركز ملي ذخاير  IBRCاسـتخراج باكتري گرم منفي 

 ندازه ماركرهاا ژنتيكي و زيستي ايران) استفاده شد.
10000bp واكنش . باشد يمPCR  25در حجم نهايي 

اضافه شده  PCRمواد كميت  ميكروليتر انجام گرفت.
به صورت زير  اپندورف مخصوص واكنش يها لولهبه 
  :بود

 PCR :5/2بافر  ،يكروليترم PCR :3/18آب 
 Reverse :1 يمرپرا، يكروليترم dNTPs :1ميكروليتر، 

ميكروليتر، محصول  Forward :1، پرايمر يكروليترم
پليمراز به  DNA Taqميكروليتر، آنزيم  1استخراج: 

سيكل  30ميكروليتر. چرخه تكثير شامل:  2/0ميزان 
انجام ) 2مطابق جدول شماره ( PCRبرنامه  .باشد يم

  گرفت:

 
  PCR روش دماييمشخصات زماني و  -2جدول

 مراحل واكنش درجه سلسيوس)دما ( دقيقه)زمان (

3 94 Pre denaturation 

1 94 Denaturation 

1 58-55 Annealing 

5/1 72 Extention 

10 72 Last Extention 

10 sec 25 Hold Time 

  
پليمراز  اي يرهزنجمحصول نهايي حاصل از واكنش 

برگشت و  رفت شكل به DNAسنتز توسط روش ختم 
(شركت ماكروژن كره جنوبي). سپس  تعيين ترادف شد

با استفاده از برنامه  Sequencing حاصل از هاي يتوال
Chromas Pro فرمت در ويرايش شده و FASTA 
 يگاهپا در Blast افزاربه كمك نرم ذخيره شدند.

EzTaxon ، مندرج در يها دادهبا ساير Gen Bank 

ه ب هاي يهسومورد مقايسه قرارگرفت و درصد تشابه 
 دست آمده با انواع شناخته شده آنها تعيين گرديد

)Chun et al., 2007.(  در نهايت رسم درخت

(ويرايش  MEGAافزار فيلوژنتيك با استفاده از نرم
صورت گرفت  Neighbor-Joining و با الگوريتم )پنجم

)Kumar et al., 2012; Saitou et al., 1987( . بررسي
درخت با استفاده از الگوريتم  يها شاخهاعتبار 

Bootstrap Analysis  .حاصل از  هاي يتوالانجام شد
ثبت گرديد  NCBIاين پژوهش در بانك ژني 

)Felsenstein, 1985.(  
 

  نتايج
جدايه از  100در نتيجه شناسايي مولكولي، تعداد 

شد. تعداد مختلف جداسازي  هاي يطمحو  ها نمونه
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و در  33در بندر خمير  42 ها در بندرعباسجدايه
 100در مجموع از  جدايه بود. 25سواحل ميناب 

 70 باكتري گرم مثبت و 30ص جدا شده، باكتري خال
  .مختلف جدا شد يها نمونهمنفي از  باكتري گرم
، هاي منتخبژنومي جدايه DNA استخراجپس از 

با روش الكتروفورز ارزيابي و صحت استخراج بررسي 
 ).1شكل شد (

ژنومي  DNAاز استخراج  دست آمدهه باندهاي ب
يك خانواده تعلق  دليل اينكه به هاي منتخب بهجدايه
انجام  پس از .بودندداراي اشكال مشابه  ،داشتند

منتخب  هاي يهسو 16S rRNA، ژن PCRتكنيك 
تكثير شده و باندهاي به دست آمده توسط الكتروفورز 

  ).2 شكلشدند (بررسي 
منتخب از نظر  يها هيسونتايج حاصل از مقايسه 
 يها هيسوبا  rRNA 16Sميزان شباهت در توالي ژن 

در  ExTaxon استاندارد ثبت شده در پايگاه داده
 ها هيسو) آورده شده است. درصد تشابه اين 3جدول (

  با انواع شناخته شده مقايسه شده است.
  

  

 
ژنومي  DNAدست آمده از استخراج ه باند ب -1شكل

  هاي منتخبجدايه
 

 
  روي ژل آگاروز يك درصد بر PCR باند حاصل از -2شكل

 استاندارد يها هيسومنتخب با  يها هيسو 16S rRNAشباهت ژن  مقايسه ميزان -3جدول

 سويه بررسي شده محدوده مورد انتظار

به ميزان  يدنوكلئوت 1342نشان داد سويه مذكور با  16S rRNAنتايج حاصل از توالي خواني ژن 
قرابت  AJ 306894 به شماره دسترسي  Halomonas venusta DSM 4743(T) يهباسو% 6/99

 لوژني دارد.في

 سويه جديدي باشد.) تواند يم% 6/99(به دليل تشابه 

Strain 1 (RB) 

به ميزان  يدنوكلئوت 1366نشان داد سويه مذكور با  16S rRNAنتايج حاصل از توالي خواني ژن 
 AF 212204 به شماره دسترسي  Halomonas sulfidaeris ATCC BAA-803(T)% باسويه 8/98

  .قرابت فيلوژني دارد
 سويه جديدي باشد.) تواند يم% 8/98(به دليل تشابه 

Strain 4 (B1) 

به ميزان  يدنوكلئوت 1398نشان داد سويه مذكور با  16S rRNAحاصل از توالي خواني ژن نتايج 
قرابت  AJ 640133 يدسترسبه شماره   alkaliphila Halomonas 18 bAG(T)% باسويه 9/99

 فيلوژني دارد.

 سويه جديدي باشد.) تواند يم% 9/99(به دليل تشابه 

Strain 6 (RM) 

 
ژنتيك كلي براي مقايسه وضعيت  درخت فيلو

 مورد بررسي و درخت فيلوژنتيك رسم شده هاي يهسو
هر شاخه، به تفكيك  متعلق به هاي يهسوبراي 
 )5و  4، 3( يها شكلمختلف به ترتيب در  يها شاخه
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انتخاب  هاي يهسودرخت فيلوژنتيكي . استشده  آورده
 MEGAافزار نرم و با neighbor- joiningبه روش شده 

 Escherichia coli ATCC ها يهسودر اين رسم شد.  5

11775T به عنوان Outgroup و  انتخاب شده است
 فاصله ژنياعداد ذكر شده در بخش انشعاب نشانگر 

  است.
  

  
  Strain 1 درخت فيلوژنتيكي سويه منتخب -3شكل

  

  
  Strain 6درخت فيلوژنتيكي سويه منتخب  -4شكل

  

  
 Strain 4 درخت فيلوژنتيكي سويه منتخب -5شكل
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  گيريو نتيجه بحث
گرم  يها يباكتردر اين پژوهش براي جدا سازي 

 ها يمنفكشت اختصاصي گرم  يها طيمح، از منفي
)MacConkey Agar Endo Agar, EMB Agar,( 

انتخابي پايه باعث  يها طيمح. اين ه استاستفاده شد
رشد گرم  گرم منفي شده و از يها يباكترجدا سازي 

حاوي  ها طيمح، تمامي كند يمجلوگيري  ها مثبت
و دماي متناسب با  pHدرصدهاي نمك و همچنين 

دقيق  يها شيآزمانمونه برداري بودند. با  يها محل
 يها نامبه  هالوموناساز  ييها هيسومولكولي 

Halomonas venusta ،alkaliphila Halomonas، 
Halomonas sulfidaeris اين پژوهش  .جدا سازي شد

نمك  گرم منفي يها يباكترمنجر به جدا سازي 
دوست نسبي شد كه اعضاي جنس هالوموناس هستند 

مانند رشد سريع، نياز  ييها يژگيوو به دليل داشتن 
هاي غذايي كم و توانايي استفاده از ماكرومولكول
عدم  گوناگون به عنوان تنها منبع دريافت انرژي و

ر ايجاد آلودگي در محيط زيست، براي استفاده د
 يها سميارگان .تي مطلوب هستندفرآيندهاي صنع

 ها يباكتر، ها يآرك، هالوفيل در هر سه قلمرو از حيات
 ،ها. در بين قلمرو يوكاريوتها وجود دارندو يوكاريوت

انواع زيادي از  ها يباكترقلمرو  ها نادر هستند.هالوفيل
هالوفيل كه به صورت شمار زيادي  يها سميارگانميكرو 

را شامل  فيلوژنتيك گسترده شده است يها گروهاز 
در  (Oren, 2002; Ventosa et al., 1998) .شود يم

گرم منفي  يها گونهمطالعات انجام گرفته پيشين، 
 نمك دوست از مناطق مختلف دنيا گزارش شده است.

 در Death Valleyدر بررسي انجام شده برروي تالاب 
و =pH 3/7 و 37	كاليفرنيا با رشد اپتيموم در دماي 

NaCl 5/2 هالوفيل  يها يباكتراز  ييها نمونه درصد
 ها يباكترنسبي جدا سازي شد. همچنين اين دسته از 

 اند شدهاز غذاهاي نمك سود شده نيز جدا سازي  قبلاً
)Huang et al., 2000(.  گرم منفي  يها يباكتربيشتر

 Halomonas يها جنسهتروتروفيك متعلق به 
و از اين نظر با پژوهش حاضر مطابقت  اند شدهتوصيف 

در  .)Kamekura, 1998; Ventosa et al., 1998( دارد
 1388توسط زنجيربند و همكاران در سال تحقيقي كه 
دوست خليج فارس و حوزه  هاي نمك باكتريانجام شد، 

 سازي ي چرم كارخانه تحقيقاتي آب شور مرودشت و
مورفولوژي و  مورد مطالعه و بررسي قرار گرفته و

تحمل نمك ي  تعيين شد. دامنه ها يباكترواكنش گرم 
ي غربالگري مورد  ها به عنوان اولين مرحله در آن

و در دومين مرحله غربالگري  ه بودبررسي قرار گرفت
هاي داراي پيگمان و آنزيم انتخاب و در حد  باكتري

هاي بيوشيميايي شناسايي  گونه با استفاده از آزمايش
هاي جداسازي شده در اين تحقيق  شدند. باكتري

 Halomonas, Halobacillus هاي متعلق به جنس
 درصد 75نشان داد  PCRبودند. همچنين نتايج 

با پرايمرهاي  Halomonasها متعلق به جنس  باكتري
مثبت  PCRعمومي طراحي شده براي اين جنس 

ها  در اين باكتري ectCبودند كه دلالت بر حضور ژن 
با  Halomonasو با توجه به جداسازي باكتري  دارد

 ،زنجير بند و همكاران(پژوهش حاضر شباهت دارد 
در درياها طور وسيعي ه ب Halomonasجنس  .)1388

 Ventosa et( شور جدا شده است يها طيمحو 

al.,1998.(  
 نيتر متنوعترين و گرم منفي بزرگ يها يباكتر 

هاي شيميو هترو تروفيك دريايي گروه پروكاريوت
بر اساس مطالعات  (Baumann et al., 1981).  هستند

و همكاران در سواحل  Zobell اوليه انجام شده توسط
 يها يباكترجنوبي كاليفرنيا، مشخص شد كه بيشتر 

گرم مثبت  يها يباكترو  باشند يمدريايي گرم منفي 
كل جمعيت را  درصد 10به ميزان كمتر از  معمولاً
كه ديواره سلولي  رسد يمبه نظر  ،شوند يمشامل 
گرم منفي با محيط دريا تطبيق بيشتري  يها يباكتر

پليت آگاردار كه در همان تحقيق در آزمون با . اند افتهي
 95 تا، اين درصد گرما گذاري شده بود با آب دريا

در ). Zobell et al., 2011( هم افزايش يافتدرصد 
زيرزميني نقاط مختلف از  يها آبآزموني كه بر روي 

روشن شد  هارز واقع در آلمان صورت گرفت، يها كوه
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 گرم منفي، ،زيرزميني يها آب يها يباكتركه بيشتر 

). Safaeian et al., 2009( است يا لهيمبدون اسپور و 
درصد  70با نتايج پژوهش حاضر كه  ها افتهياين 
درصد گرم  30جدا شده گرم منفي و  يها يباكتر

  .دهد يممثبت گزارش شد، مطابقت نشان 
تنگه هرمز از جايگاهي بسيار مهم براي كشور ايران 

در حقيقت دروازه ارتباطي ايران با  برخوردار است و
دليل فقدان  به .شود يمجهان و منطقه شمرده 

، موجود يها يماريباز  آگاهي عدم و مديريت صحيح
اخير متحمل خسارات  يها سال تعدادي از كشورها در

گزارش  يها يماريب از شماري .اند شدهناپذيري  جبران
 كشور مختلف در سواحل جنوبي در مراحل شده

. به همين دليل باكتريايي است يها يآلودگمربوط به 
 يها يباكترمختلف  يها گونهتلاش براي بررسي تنوع 

كه بخشي از تنوع  موجود در سواحل تنگه هرمز
. اين باشد يمزيستي اين تنگه است، حائز اهميت 

محيط  تواند يم كه سواحل تنگه هرمزمطالعه نشان داد 
هالوفيل  گرم منفي يها يباكترمطلوبي براي رشد 

 كاربردهاي بيوتكنولوژيكي فراوان توانند يمباشد كه 

در بررسي جوامع ميكروبي افزايش تعداد  داشته باشند.
نمونه به اندازه افزايش تعداد نمونه در جوامع گياهي و 

اما با  .واقعيت نيستثر و قابل تعميم به جانوري مؤ
به دست  يتر قبولنتايج قابل  ها نمونهافزايش تعداد 

 rRNAبر اساس  ها هيسوآناليز فيلوژنتيكي  .ديآ يم
16S  يها ناماز هالوموناس به  ييها هيسونشان داد كه 

Halomonas alkaliphila، Halomonas sulFidaeris 
در  .اند شدهسازي  جدا Halomonas venusta و

فيلوژنتيك  يها روشاخير با بكارگيري  يها سال
بندي محيطي و طبقه يها نمونهمولكولي در 

، ها آن 16S rRNAبر اساس توالي  ها سميكروارگانيم
به دست آمده  ها سميكروارگانيمفراواني قابل توجهي از 

 يها گونهترين است كه فاصله ژنتيكي زيادي با نزديك
  ).Pace et al., 1977( دهد يمكشت شده نشان 

، به كار گيري بر اساس نتايج به دست آمده
پلي فازيك شامل استفاده همزمان از  يها روش

 مولكولي يها روشو سنتي وابسته به كشت  يها روش
بهترين نتيجه در معرفي تنوع زيستي منطقه را ارائه 

  .دهد يم
  

 سپاسگزاري

محترم محيط وقت همكاري معاون بدين وسيله از 
دريايي سازمان حفاظت محيط زيست، جناب آقاي زيست 

كارشناسان محترم  از همكاري دكتر كرباسي و همچنين
سركار خانم دودي ، هرمزگان استان اداره كل محيط زيست
كه در نمونه برداري مشاركت داشتند و جناب آقاي محوري 

مظهر و  ها خانم، آزمايشگاه محموديهمحترم  و كارشناسان
 .شود يماري زه سپاسگرضوي پور صميمان
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