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Abstract  

Background & Objective: Nayband Gulf is subjected to oil pollution due to the proximity to        

Assaluyeh industrial region. Prolonged exposure to contaminants affects the microbial population 

and shifts the population to the predominance of oil-degrading microbes. In this study, we           

investigate the microbial diversity in Nayband Gulf waters and predict the genes involved in       

aromatic hydrocarbon degradation under aerobic and anaerobic conditions. 

Materials & Methods: Phenol-chloroform method was performed for extracting DNA from the 

Nayband Gulf water sample. Extracted DNA sequencing was performed by new generation       

sequencing technique. Then 16S rRNA gene-based amplicon sequencing was analyzed.           

Functional genes involved in the degradation of aromatic hydrocarbons under aerobic and          

anaerobic conditions were predicted from 16S rRNA gene sequences. 

Results: Our findings indicate that aromatic hydrocarbons contamination in Nayband Gulf water 

resulted in the enrichment of Oceanospirillales (24.67%), Cellvibrionales (28.95%), SAR11 clade 

(20.97%), Rhodobacterales (6.17%), Rhodospirillales (7.12%) and Flavobacteriales (5.50%).      

Alphaproteobacteria (26.18%) and Gammaproteobacteria (42.23%) had the highest percentage. 

According to Phylogenetic Investigation of Communities by Reconstruction of Unobserved 

States, the genes involved in degradation of naphthalene under anaerobic conditions were most 

abundant in the sample. 

Conclusion: The results of this study showed that long-term exposure to oil pollution and oil spills 

affects the microbial population. The microbial population of Nayband Gulf region, due to its 

proximity to the South Pars oil & gas region and the entry of oil pollutants into the water, has 

caused the domination of petroleum hydrocarbons degrading bacteria. 
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های عملکردی موثر در تجزیه ترکیبات آروماتیک در       بینی ژنبررسی تنوع میکروبی و پیش

 آب خلیج نایبند 
  0، پروانه صفاریان4، محمود شوندی*5، محمدعلی آموزگار1مهسا حریرفروش
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 چکیده

های نفتی است. قرار گرفتن طولانی مدت در نایبند به دلیل مجاورت با منطقه صنعتی عسلویه در معرض آلایندهخلیجسابقه و هدف: 

دهد. در اینن های تجزیه کننده نفت سوق میگذارد و جمعیت را به سمت میکروبها بر جمعیت میکروبی تأثیر میمعرض آلاینده

های آرومناتنین   های عمکلردی موثر در تجزیه هیدروکربن بینی ژن های خلیج نایبند و پیش مطالعه به بررسی تنوع میکروبی در آب

 .پردازیم هوازی می تحت شرایط هوازی و بی

   DNA. تنوالنی ینابنیکلروفرم استفاده شندنایبند از روش استاندارد فنلز نمونه آب خلیجا  DNAبرای استخراج ها: مواد و روش

بیننی  تجزیه وتحلیل شد. همچنین پیش16S rRNA  مبتنی بر ژن قطعه. سپس یابی نسل جدید انجام شدبا تکنی  توالیاستخراج شده 

 هوازی انجام شد. های آروماتی  تحت شرایط هوازی و بی های عملکردی موثر در تخریب هیدروکربن ژن

             Oceanospirillalesشدن اعضنای اشنننوسنپنینرالنسنایبند منجر به غالبهای آروماتی  در آب خلیج آلودگی هیدروکربنها: یافته

    Rhodobacterales%(، رودوباکترینالنس29/82) SAR11 cladeکلد -11%(، سار29/82) Cellvibrionales%(، سلویبریونالس 24/62) 

هنای %( شنده اسنت. رده2/2)   Flavobacteriales%( و فلاووبناکنتنرینالنس 2/12)   Rhodospirillales%(، رودواسپیرالس 6/12) 

%( بیشتنرینن فنراواننی را 42/23)   Gammaproteobacteria%( و گاماپروتئوباکتریا 26/19) Alphaproteobacteriaآلفاپروتئوباکتریا 

 .هوازی بیشترین فراوانی را در نمونه داشتند های موثر در تجزیه نفتالین در شرایط بی ( ژنPICRUStها )داشتند. با توجه به آنالیز داده

گذارد. جمعیت میکروبی منطقه ناینبننند قرار گرفتن طولانی مدت در معرض آلودگی نفتی بر جمعیت میکروبی تأثیر میگیری: نتیجه

های نفتی به آب در جهت غالب شدن اعضنای تنجنزینه کنننننده نیز به دلیل مجاورت با منطقه نفتی پارس جنوبی و ورود آلاینده

 ها پیش رفته است.هیدروکربن

 های عمکلردی. ژن، تنوع میکروبی، های آروماتی نایبند، هیدروکربنیابی نسل جدید، خلیجآلودگی نفت، توالی واژگان کلیدی:

 1491/9/12پذیرش مقاله:                                 1491/2/18ویرایش مقاله:                                 1491/2/29دریافت مقاله: 

 *( آدرس برای مکاتبه: بخش میکروبیولوژی، پردیس علوم، دانشگاه تنهنران، تنهنران، اینران.

  amoozegar@ut.ac.irپست الکترونی :                              92166113222تلفن:  

 م دمه     

آلودگی محیط زیست دریایی از طری  نشت نفت خام، بیش از                                                     

شود کنه        ی  میلیون تن در سا  در سط  جهان تخمین زده می                                            

هنای       ها و شنبنکنه           باع  تأثیرات پایدار و شدید بر اکوسیستم                                      

(. از جنمنلنه دلاینل نشنت ننفنت                         1شود )       غذایی دریاها می               

های دارای نفنت در اعنمناق                        های طبیعی و انتشار لایه                        تراوش     

توانند به سط  آب انتقا  پیدا کنند. همچنننینن                                           دریاست که می            

 ( /http://creativecommons.org/licenses/bync/4.0حقوق نویسندگان محفوظ است. این مقاله با دسترسی آزاد و تحت مجوز مالکیت خنلاقناننه )
 ها منتشر شده است. هرگونه استفاده غیرتجاری فقط با استناد و ارجاع به اثر اصلی مجاز است. در فصلنامه دنیای میکروب
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های نفت کش، نشت تصادفی در                           تانکرهای حمل نفت و کشتی                       

های احدا  شده به من ور انتقا  نفت به پالایشگناه و                                                 خط لوله       

های نفتنی          های پالایشگاه به دریاها، از علل آلودگی                                     تخلیه پساب          

هنا در دوران             (. یکی از علل عمده نگراننی                         2باشند )       دریاها می         

ای در آب          های آروماتی   ند حلقنه                     اخیر حضور هیدروکربن                   

ها در محیط زیست به علنت سنمنینت زیناد،                                   است. وجود آن            

های زیست محیطی ی  نگنراننی                          زایی و تخریب            اثرهای سرطان            

(. هنگامی که نفت از مناب  طبیعی ینا                                    3رود )     بزر  به شمار می               

کند که بسته بنه                شود، شروع به تجزیه می                     مصنوعی وارد آب می                 

کشد. فرآیندهاینی کنه                    شرایط از  ند روز تا  ند دهه طو  می                                  

کنند معمولا  این تخریب را تسنرین                                 نفت را در محیط پخش می                     

کنند. با این حا  عوامل دیگری مانند دمنای پناینینن آب                                                  می  

تواند این فرآیندها را مهار کنند. پخنش شندن، تنبنخنینر،                                                    می  

پراکندگی، امولسیون سازی، انحلا ، اکسیداسیون، ته نشیننی و                                                        

تجزیه زیستی از جمله فرآیندهنای اننتنشنار ننفنت در آب                                                                  

(. هنگامی که بخشی از ترکیبات نفتی در آب حنل                                            4باشند )       می  

شوند، به دلیل ویسکوزیته پایین نفت، به راحتی توسط باد و                                                        می  

شوند و به سرعت بناعن                      جریانات آبی به سایر نقا  منتقل می                                 

 (.  2شوند )      انتشار آلودگی می                

ها مدت هاست بنه                ها توسط میکروارگانیسم                     تجزیه هیدروکربن               

های دریایی آلوده به ننفنت                         عنوان مکانیسمی برای نجات محیط                             

اند که        های فراوانی شناسایی شده                       (. باکتری         1شناخته شده است )                

کنند و        ها به عنوان منب  کربن و انرژی استفاده می                                        از هیدروکربن            

(. از منهنمنتنرینن               6توانایی حذف این ترکیبات سمی را دارند )                                      

شنونند و        های آلوده به نفت یافت می                        هایی که در محیط               باکتری      

ها را به عنوان شاخصی از آلودگی نفتی در منحنینط                                             توان آن       می  

(،    Alteromonadalesدانست، اعضای راسته آلترومنوننادلنس )                                 

Rhodobacterales   وOceanospirillales     (. فرایننند           2باشند )       می

هنا بنا       های آروماتی  توسط باکتنری                        تجزیه هوازی هیدروکربن                     

شود. به این صورت که ابتندا                           اکسیداسیون این ترکیبات آغاز می                              

شود و       های بنزن متصل می                دو مولکو  اکسیژن به یکی از حلقه                               

از طری  آنزیم دی اکسیژناز، سیس دی هیندرودینو  تنولنیند                                                               

( از      Sphingomonadaceaeشود. خانواده اسفینگوموناداسه )                              می  

بناشند.       ها در این مسنینر منی                 ترین میکروارگانیسم                  شناخته شده          

ترکیب سیس دی هیدرودیو  توسط آنزیم دهیدروژناز بنه دی                                                    

هیدروکسی آروماتی  )کاتکو ( و کاتکو  نهایتا به ترکیبات کم                                                          

شود و محصولات نهایی وارد  رخه کنربنس                                   خطرتر تبدیل می              

شوند. سپس دومین حلقه بنزنی نیز به همین صورت تجزینه                                                     می  

شود. مطالعات مختل  نشان داده است که اکسنینداسنینون                                                می  

های سودوموناس               نفتالین توسط آنزیم دی اکسیژناز توسط جنس                                       

   (Pseudomonas               ( و رودوکوکنوس )Rhodococcus                 اننجنام )

توان تولید اکسیژناز توسنط                            شود. در اهداف زیست پالایی می                           می  

هنوازی       ها را با محر  زیستی افزایش داد. تجنزینه بنی                                        باکتری      

شود. با این وجنود                    تر انجام می           ترکیبات آروماتی  اغلب آهسته                           

هنا تنوسنط         هوازی آرومناتنین               هوازی تجزیه بی              در شرایط بی           

(.    9شنود )     های احیاکننده نیترات و سولفات انجنام منی                                      باکتری      

هوازی مسنینرهنای منخنتنلنفنی دارد و                                 تجزیه در شرایط بی                 

ها،     ترین آن       شود که شناخته شده                 های متفاوتی ایجاد می                    حدواسط      

 (.  8باشد )      می    -CoAبنزو یل       

یکی از مناط  سرشار از  خا ر نفت و گاز دنیا منطقه خنلنینج                                                       

ترین حوزه هیدروکربنی                      فارس است. خلیج فارس به عنوان غنی                                

(. از آنجا که منطقه عسلویه در خلیج                                    19شود )     جهان شناخته می              

های مجتم  گاز پارس جنوبنی و                            فارس محل احدا  پالایشگاه                       

های این منطقه به طنور                      های متعدد پتروشیمی است، آب                          کارخانه       

باشد.         ها می     مستقیم و غیر مستقیم در معرض ورورد انواع آلاینده                                              

های نفتی به محیط آبی بر روی تنوع میکروبی                                          وارد شدن آلاینده               

آن اکوسیستم اثر گذاشته و باع  ت ییر و تنحنو  جنمنعنینت                                                  

شود. خلیج نایبند به علت مجاورت بنا عسنلنوینه                                          میکروبی می          

کیلومتری از مناط  صنعتی( بینشنتنر در منعنرض                                          39)فاصله        

ترینن      باشد. طب  مطالعات انجام شده اصلی                                های نفتی می           آلودگی      

آلاینده در منطقه عسلویه شامل ترکیبات آرومناتنین  بنا وزن                                                     

مولکولی کم هستند که در طولانی مدت بر جمعیت میکنروبنی                                                   

(. بنابراین شننناخنت تنننوع                        11گذارد )       های عسلویه اثر می                 آب  

هنای عنمنلنکنردی             های عسلویه و ننقنش ژن                   میکروبی آب          

های این منطقه از ن ر اکولنوژینکنی و                                  کننده هیدروکربن                 تجزیه     

باشد. از          های نفتی بسیار حایز اهمیت می                            مدیریت اثرات آلودگی                   
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کننده         های تجزیه         های مورد مطالعه در این پژوهش، ژن                                جمله ژن       

ترکیبات آروماتی  )تولو ن، نفتالین، زایلن، فنل( در شنراینط                                                         

 هوازی بود.          هوازی و بی          

ای در خصو  شناسایی تنننوع                         با توجه به اینکه تاکنون مطالعه                              

میکروبی خلیج نایبند با روش تنوالنی ینابنی نسنل جندیند                                                                          

NGS)                                                 ا( انجام نشده است، هدف از این مطالعه بررسنی تنننوع

یابی        میکروبی آب منطقه خلیج نایبند در عسلویه بر اساس توالی                                                    

های عملکردی             و پیش بینی ژن               NGSبا روش          S rRNA 16قطعه    

  (PICRUSt)های آروماتی  با نرم افزار پیکراسنت                                   کننده     تجزیه     

 باشد.       در محیط آبی می              

 

 ها  مواد و روش          

برداری از آب عسلویه )به ترتینب در                                  نمونه     برداری:         ال ( نمونه          

( درخلیج فنارس               22.6228      22.4186عرض و طو  ج رافیایی                     

برداری نیسنکنینن                       با استفاده از  روف نمونه                          1499در مرداد ماه              

   (Niskin bottle                   انجام شد. میزان )منتنری        2لیتر آب از عم                   29

آوری شد و برای فیلتراسیون مورد استفاده قنرار گنرفنت.                                                   جم    

آوری آغاز شد. مینزان                     ها بلافاصله پس از جم                     فیلتراسیون نمونه                

میکرومتر و با استفاده از                            9/22لیتر نمونه با استفاده از فیلتر                                  29

پم  خلا  و قی  استریل، فیلتر شد و زیست توده مربو  بنه                                                     

فیلتر به من ور جلوگیری از ت ییر جامعه منینکنروبنی، در ین                                                       

داری شد تا شرایط مناسب برای فریز شدن زیسنت                                           خش  نگه       

توده تامین شود. پس از انتقا  نمونه به آزمایشگاه پنژوهشنگناه                                                          

صنعت نفت، فیلترها برای انجام مطالعات بنعندی در دمنای                                                           

 داری شد.          درجه سیلسیوس نگه                  -29

به من ور استخنراج                  کلروفورم:           به روش فنل            DNAب( استخراج            

DNA                 زده به کم  پنس استریل به  ندین تنکنه                                    ، ابتدا فیلتر ی

لیتر بافر استخراج بنه فنالنکنون                             میلی      3کو   تقسیم و سپس                  

  2ای استریل ا افه شده و به مندت                              ا افه شد. بیدهای شیشه                     

و     Kمیکرولیتر از پروتئیناز                          19دقیقه ورتکس انجام شد. مقدار                             

درجنه        39میکرولیتر از لیزوزیم ا افه شده و در دمای                                            29نیز     

ساعت به طور ملایم شنین                         1دقیقه تا            39سلسیوس به مدت               

ا نافنه و         %     SDS19میکرولیتر از                229شد. پس از آن مقدار                    

دقیقنه         39درجه سلسیوس به مدت                      22مخلو  شده و در دمای                     

گذاری شد. در مرحله بعد بنه نسنبنت                                با شی  ملایم گرمخانه                   

دقنینقنه         12معین کلروفرم ا افه شد. سپس نمونه به مندت                                         

سانتریفیوژ شده و این مرحله دو بار تکرار شد. پس از برداشتنن                                                           

نسبت حجم، ایزوپروپانو  سرد ا افه شده                                        9/6فاز رویی مقدار                

درجه سلسیوس به مندت ین  شنب                            -29و نمونه در دمای                 

گذاری شد. بعد از گذشت مدت زمان لازم، نمونه بنه                                              گرمخانه       

دقیقه سانتریفیوژ شده و سپس ایزوپروپانو  را خنالنی                                                   39مدت     

پس از خش  شندن               کرده و اجازه دادیم تا در هوا خش  شود.                                       

حل گنردیند و تنا اننجنام                       TEمیکرولیتر از بافر                     29-199در    

داری                    درجه سلنسنینوس ننگنه                 -29آزمایشات بعدی در دمای                       

 (.  12شد )    

بنرای      :      اسنتنخنراج شنده             DNAج( سنجش غل ت و خلو                      

اسنتنخنراج شنده از روش                       DNAارزیابی خلو  و مقندار                    

)نانودرا ( استفاده شد. ابتدا دستگاه به وسیلنه                                                اسپکتروفتومتری              

آب مقطر استنرینل کنالنینبنره و سنپنس جنذب ننمنوننه                                                                        

DNA                          نناننومنتنر خنواننده                                          269استخراج شده در طو  موج

گیری شد. سپنس، منینزان جنذب خنلنو                                             و غل ت اندازه             

DNA                              299بنه      269استخراجی از طری  نسنبنت جنذب            

 بررسی شد.           

  ، DNAپس از اطمینان از کیفیت و همچنین غل ت مننناسنب                                            

تنوسنط        S rRNA16ژن     3 - 4  بخش       یابی کتابخانه ژنی                 توالی     

جفت بازی بنر               229های   با خوانش            R996و     F341آغازگرهای           

شنرکنت      تنوسنط         Illumina  iSeq 2500اساس پلنتنفنرم             

Novogene         برداری.نقشه موقعیت ج رافیایی محل نمونه: 1شکل  کن  انجام شد.               در هن 
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یابی آمپلیکون براساس قطعه ژننی                               توالی     د( آنالیز بیوانفورماتی :                          

16S rRNA               به وسیله تکنیNGS                            راهکاری جدید برای بررسی

یابی قنطنعنه           باشد. اگر ه در توالی                    پروفایل جامعه میکروبی می                        

شنونند امنا در             ها بررسی می           خاصی از ژنوم تعداد کمی از ژن                            

مطالعه فیلوژنتی ، تاکسونومی  و عملکرد جامعه منینکنروبنی                                                     

 (.  13باشد )      بسیار کارا و موثر می                    

، از جمله نرم افزارهایی که برای آننالنینز ژن                                                       NGSدر تکنی           

16S rRNA                                 شود، نرم افنزار              و بررسی تنوع میکروبی استفاده می  

 IIME2 (version 2022.2)       ( uantitative Insights Into 

MicrobialEcology    باشد. این نرم افزار ی  خنط مشنی                               ( می

باشد که با استفاده از                       ( می    Open-sourceبیوانفورماتی  متن باز )                       

،   16S rRNAتنوالنی ژن          آمده از تعنینینن             دست   های خام به          داده    

(. ابنتندا بنایند                         14دهند )     پروفایل تاکسونومی  را انجام منی                              

ها حجم        های فاقد کیفیت حذف شوند. با حذف این توالی                                         توالی     

کمتری از اطلاعات اما با کیفیت بالاتر برای آنالینز بنه دسنت                                                           

                                                   FLASهنا تنوسنط ننرم افنزار                   آید. سپنس خنواننش              می  

   (Fast LengthAdjustment Of Short reads                  به من ور اینجناد )

های حاصل توسط نرم فزار                        شوند. سپس ت             ت  با هم ادغام می                 

USEARC                                در واحدهنای تناکسنوننومنین  عنمنلنکنردی

)Operational Taxonomic Unit (OUT))                82با حد آستناننه   %

از پناینگناه داده                  IIME شوند. ننرم افنزار                 بندی می       دسته    

Greengenes                                                        در بررسی جامعنه منینکنروبنی بنراسناس ژن

16S rRNA            (.  12کند )     استفاده می 

های منتنابنولنینکنی               به من ور در  درست از عملکرد و ویژگی                                   

های عملنکنردی در تنجنزینه                      جوام  میکروبی، پیش بینی ژن                          

هنوازی بنه          های آروماتی  در شرایط هوازی و بنی                                هیدروکربن         

بنا ننرم        ،   16S rRNAهای     وسیله آنالیز متاژنوم با استفاده از داده                                       

انجام شد. با استفاده از این نرم                                     )PICRUSt )version 1.1.4افزار     

ژن    ینابنی      آمده از توالی             دست   توان از طری  اطلاعات به                      افزار می        

16S rRNA                                     هنای     ، کل ژنوم موجود در محیط و در نتنینجنه ژن

 (.  1بینی کرد )          عملکردی در محیط را پیش                      

افنزار       بنا ننرم      16S rRNAه( آنالیز داده متاژنوم با استفاده از ژن                                         

PICRUSt                         به این من ور فایلBIOM     آمده از نرم افنزار                   دست   به

 IIME                 که حاوی جدوOUT    باشد به عنوان ورودی بنه                        می

PICRUSt             داده شد. درPICRUSt                        هنای     برای پیش بینی متاژنوم

نگاشته شده و به هنر                      Greengenesها با دیتابیس                OTUمربوطه،       

OUT       یid                  های عملنکنردی در                بینی ژن       داده شد. سپس پیش

ژن            ننامنبنر       آمده از تعداد کپنی                 دست   وسیله اطلاعات به               محیط به       

16S rRNA                          و با استفاده از دستورpredict metagenomes.py   ،

انجام شند. مشنارکنت                    KEGG Orthologyتوسط پایگاه داده                  

هنای منخنتنلن  بنا دسنتنور                    Koتاکساهای مختنلن  در                   

metagenome contributions.py                         محاسبه شده و بنه وسنینلنه

بننا دسننتننور             Rدر نننرم افننزار              ggplot2پننکننیننج      

plot metagenome contributions               ( 16نننمننایننان شنند    .)

اطلاعات ژنی و مسیرهای متابولیکی در تنجنزینه تنرکنینبنات                                                 

پناینگناه داده             هوازی توسط            آروماتی  در شرایط هوازی و بی                            

KEGG Orthology      دست آمد.        به 

 

 ها  یاف ه     

های دخیل در تنجنزینه                   در این پژوهش جمعیت میکروبی و ژن                               

هنوازی در          های آروماتی  در شرایط هوازی و بنی                                هیدروکربن         

یابی نسل جندیند منورد                    نایبند به روش توالی                   نمونه آب خلیج             

استخراجنی از                DNAمیزان جذب خلو               مطالعه قرار گرفت.                   

بررسی شد.  براساس ننتناینج                           299به      269طری  نسبت جذب               

یابی        استخراج شده برای توالی                         DNAنانودرا  خلو  و مقدار                       

اسنتنخنراج شنده                       DNAغل ت      و   قابل قبو              16S rRNAقطعه      

ng/ l    46/2        .269/299همچنین        بود    OD             و     2/23بنرابنر بنا

269/239  OD            بود.      9/99برابر با 

یابنی      خوانش از توالی              111419، در مجموع              NGSبراساس نتایج              

هنای بنا کنینفنینت                                      تنوالنی     نمونه حاصل شد. پس از حذف                          

توالی بنا منیناننگنینن طنو                                         22182در نهایت          کم و تکراری،              

هنا بنا                   دست آمد. بعد از کنتر  کیفی، تنوالنی                                 جفت باز به            412

% شباهت بنه واحندهنای عنمنکنردی تناکسنوننومنین                                                                           82

   (OTU      طبقه )                                   19بندی شدند. درخت تاکسونومی بنر اسناس              

رسنم                                       RSTUDIOوسینلنه ننرم افنزار                 گونه با فراوانی بالا به                      

 (.    2شد )شکل         
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آمنده از درخنت تناکسنوننومنی                                      دسنت   های بنه      براساس داده           

 Cellvibrionales(، بیشترین راسته به ترتیب مربو  به                                  2)شکل      

 SAR11% و   Oceanospirillales 24/62 %،  29/82با فراواننی            

clade    29/82    هنای     باشد. رده         % میAlphaproteobacteria      بنا

%   42/23با فراونی              Gammaproteobacteria% و     19/26فراوانی         

 بیشترین فراوانی را داشتند.                          

های موجود در نمونه آب را در سنطن  OTU، 3نتایج شکل 

، بنینشنتنرینن درصند کند. بر این اساسجنس و گونه بیان می

هنای اسنپناننجنی بناکنتنر                ترتیب متعل  به جنننسفراوانی به

 (Spongiibacter   )22( آلنکنانننینووراکنس ،%Alcanivorax   )

19/96 ،%Clade Ia   16/92 ،%AEGEAN-

169 marine group  2/4هنای باشد. همنچنننینن گنوننه% می

(، جیلویباکنتنر      Nautellaنا وتلا )، ( Choloroplastکلروپلاست )

 (Gilvibacter) ( و آلتروموناسAlteromonasبنه ) تنرتنینب بنا

% در نمونه وجود دارند. سناینر 1%، 1/2%، 3% ، 3های فراوانی

میکروبی متعل  بنه % از پروفایل 9/96% دارند. 1ها کمتر از گونه

و  Nitrosopumilalesباشد که شامل راسته ها میقلمرو آرکی

Woesearchaeales  .تنوع آلفا در واقن  منعنیناری از       هستند

دهنننده باشد وهر  ه مقدار آن بیشتر باشد، نشانغنای گونه می

 (.12) های موجود در آن نمونه استتنوع بیشتر گونه

کنننننده های تجنزینهشود که ژن، پیش بینی می4براساس شکل

هنا هوازی در اکنرنر گنوننهنفتالین، فنل و تولو ن در شرایط بی

کننده نفتالین در شرایط هنوازی وجود دارد. همچنین ژن تجزیه

 ها وجود دارد.  در بیشتر گونه

هنا بندی، انندازه داینرههای متفاوت طبقههای مختل  نماینده رتبه. رن RSTUDIOگونه با فراوانی بالا در نرم افزار  19درخت تاکسونومی براساس : 2شکل 

 عدد دوم درصد در تاکسون انتخاب شده است. ها، عدد او  زیر نام تاکسونومی  نشانگر درصد در کل تاکسون، ونشانگر فراوانی نسبی گونه

های موجود در نمونه )در سط  جنس و گونه(، نمنودار  OTUتفسیر:  3شکل 

باشند. رسنم بنا ننرم افنزار می OTUهیستوگرامی نشان دهنده فراوانی هر
RSTUDIO.   



 مهسا حریرفروش و همکاران.بینی ژنی در آب خلیج نایبند. بررسی تنوع میکروبی و پیش .1491ها، سا  پانزدهم شماره سوم پاییز  دنیای میکروب

 

49 

دهنننده هنا نشناننایبند در منطقه عسلوینه. ردین های آروماتی  در آب خلیجهای تجزیه کننده هیدروکربنبینی حضور و یا عدم حضور آنزیمپیش  : 4شکل 

شوننده، ننام کننده است که ابتدا نام ترکیب تجزیههر ستون نام آنزیم تجزیه  باشد.ها میدهنده حضور آنزیمباشد. وجود نقا  نشانها بر حسب گونه میباکتری

هوازی به ترتیب بنا در شرایط هوازی و بی  ترکیبات آروماتی   کنندههای تجزیهآن آورده شده است. آنزیم KEGG orthologousآنزیم و سپس شماره دسترسی 

 نمایش داده شده است. Rstudioدر  ggplot2پکیج  رن  مشکی و قرمز نشان داده شده است. این نمودار با
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هنای منربنو  بنه              ( آنزیم       Roseovariusجنس روز وواریوس )                 

کننده نفتالین، فنل، زایلن در شنراینط هنوازی و                                            های تجزیه           ژن  

هنوازی را دارد. جنننس                    تولو ن و نفتالین در شنراینط بنی                            

( کنه از اعضننای               Marinobacteriumمناریننننوبناکننتنریننوم )                

کنننننده       های تجنزینه         باشد اکرر ژن              می     Oceanospirillalesراسته     

شود این جنس             بینی می       ها را در ژنوم خود دارد. پیش                           هیدروکربن         

کننده فنل، زایلن، نفتالین در شرایط هنوازی و فنننل و                                                  تجزیه     

کنه از رده             Sar11هنوازی بناشند.           نفتالین در شنراینط بنی                   

Alphaproteobacteria                              هنای     فراوان ترین هتروتروف در محینط

هنای ننفنتنی                              باشد و حساسیت بالقوه بنه آلاینننده                              دریایی می         

(، توانناینی            Burkholderiales(. راسته بورخولدریالس )                       19دارد )      

ویژه ترکیبات آروماتی  را به                             تجزیه طی  وسیعی از ترکیبات به                             

 عنوان منب  کربن و انرژی دارد.                             

ای در ی  نمونه از تنوع آلفا استنفناده                                     به من ور آنالیز تنوع گونه                         

های     شود. شاخ          شود که توسط  ندین شاخ  بررسی می                               می  

هنای مشناهنده شنده، شناننون                                                                   تنوع آلنفنا شنامنل گنوننه                   

   (Shannon  ،)chao1    ،ACE              باشد. تنننوع ین                و سیمپسون می

جامعه با  هار شاخ  او  رابطه مستنقنینم و بنا شناخن                                                

(. در این ننمنوننه                 18( رابطه عکس دارد )                  simpsonسیمپسون )         

دهنننده غنننای                نشنان       ACEو   Chao1های مشاهده شده                گونه    

های آماری تنوع آلفا بنا                          ای جامعه میکروبی است. شاخ                           گونه    

% شامل شاخ  شانون، سنینمنپنسنون،                             82بندی        آستانه خوشه           

  4/296بنه تنرتنینب            chao1و   ACEهای مشاهده شده،                   گونه    

 بود.      281.999و     281.999،   281،   9/9999
 

 بح      

میکروبیوم دریایی ی  زیستگاه پیچیده و کمتر شناخنتنه شنده                                                      

های بیوژ وشیمیایی جهانی اینفنا                              است که نقش مهمی در  رخه                       

ای از صننناین  گناز                 (. عسلویه میزبان طی  گسترده                           29کند )     می  

طبیعی و پتروشیمی است و آب اطراف آن در معرض آلنودگنی                                                   

های آروماتنین               (. هیدروکربن            11ترکیبات آروماتی  قرار دارد )                            

ترکیباتی سب  و از اجزای رایج نفت خام هستند و گروهنی از                                                       

دهند. وجنود تنرکنینبنات                    های آلی پایدار را تشکیل می                          آلاینده      

های گازی در مدت                 های حاصل از پالایشگاه                    آروماتی  و پساب               

زمان طولانی بر روی جمعیت میکروبی تاثیر گذاشته و بناعن                                                      

 (.  21شود )     ها می     ت ییر میکروبیوم این آب                      

هایی هستند که قادر به تنجنزینه                             ها حاوی آنزیم             میکروارگانیسم             

ها بنه       هوازی بوده و از آن                  ها در شرایط هوازی و بی                      هیدروکربن         

 (.    22کنند )      عنوان تنها منب  کربن و انرژی استفاده می                                       

در این مطالعه نشان داد کنه منواجنهنه                                     NGSنتایج حاصل از             

های نفتی باع  ت نینینر پنروفناینل                             ها با آلاینده            میکروارگانیسم             

،   Oceanospirillalesمیکروبی به سمت غالب شندن اعضنای                               

Cellvibrionales ،SAR11 clade   ،Rhodobacterales   ،

Rhodospirillales   وFlavobacteriales                       در نمونه آب عسلنوینه

تنرینن و        حاوی متنوع            Gammaproteobacteriaشده است. رده              

هنا        کننننده هنیندروکنربنن               های اجباری تجزیه                مهمترین باکتری              
(Obligate  ydrocarbonoclastic Bacteria (O CB))  

ای در زیست پالایی ترکیبات نفتنی در                                  باشند که نقش عمده                   می  

های نفتی بنه شندت                 کنند و در محیط              اکوسیستم دریایی ایفا می                       

،   Oceanospirillalesشننوننند. اعضننای راسننتننه                   غنننننی مننی      

Cellvibrionales   وAlteromonadales                    که منتنعنلن  بنه رده

Gammaproteobacteria    های اجباری            باشند از جمله باکتری                    می

ها هستند که تنننهنا در حضنور                          های هیدروکربن             کننده     تجزیه     

هنای     کنند و به عنوان شاخ  منحنینط                         ها رشد می         هیدروکربن         

(.    23شنونند )      آلوده به ترکیبات نفتی در نن نر گنرفنتنه منی                                     

بنه       Alteromonasو   Alcanivorax    ،Spongiibacterهای     جنس   

باشننند کنه          های این اعضا می               ترین جنس        شده   ترتیب از شناخته               

کنننننده       های تنجنزینه         شود اکرر ژن           بینی می       پیش     4مطاب  شکل           

هنای     ترکیبات آروماتی  را در ژنوم خود دارند. اکنرنر گنوننه                                                

هوازی شنامنل            کننده فنل در شرایط بی                     های تجزیه         باکتریایی ژن            

 B)زیرواحدهای                ppc( و      Cو    A ،B)زیرواحدهای                ppsهای   ژن  

کننده نفتالین در شنراینط                        های تجزیه         ( را دارند. همچنین ژن                      Cو 

( در       Iو    O   ،P   ،F   ،M)زیرواحدهای                thnهوازی شامل ژن             بی  

،   E)زیرواحدهای                bamهای باکتریایی وجود دارد. ژن                           اکرر گونه         

    ،G          باشد در         هوازی می        کننده تولو ن در شرایط بی                        ( که تجزیه

های دریاینی،             شود. در زیستگاه               های باکتریایی یافت می                     اکرر گونه         
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کننده ترکیبات آلی کم اسنت                          های تجزیه         فراوانی میکروارگانیسم                     

(. منقنادینر بنالای                24شوند )      که در مواجهه با نفت غالب می                           

ترکیبات آلیفاتی  معمولا مننجنر بنه غنننی شندن اعضنای                                              

Oceanospirillales    شود در حالنی کنه                میCellvibrionales     ،

Alteromonadales     وRhodospirillales                 اعضنای غنالنب در

(.    11آرومناتنین  هسنتننند )                های آلوده به ترکیبات پلنی                        نمونه     

Cellvibrionales                        در نمونه آب               22/13با درصد فراوانی حدود

باشند        هایی برای تجزیه ترکیبات آروماتی  می                                   عسلویه دارای ژن               

های عسلنوینه بنه               که این مو وع بیان کننده آلودگی بالای آب                                      

های نفتی          ترکیبات آروماتی  است. هنگام آلودگی دریا با آلاینده                                                 

یابند، بنابراین افنزاینش                        افزایش می            Oceanospirillalesاعضای     

برداری          دهنده آلودگی جدید در منطقه در هنگام نمونه                                         ها نشان       آن  

 (.  22است )     

سرعت و کارایی فرآیند تجزیه زیستی به عوامل متعددی مانننند                                                        

p                                                  هنا      ، محتوای اکسیژن، دما، در دسترس بودن و غل ت آلاینده

و تنوع و ساختار جامعه میکروبی موجود در منننطنقنه آلنوده                                                    

باشند.       بستگی دارد. دما از عوامل تاثیرگذار در تجزیه زیستی می                                                    

ها با افزایش دما بیشتر شده و در نتیجه دسترسی                                              حلالیت آلاینده            

یابد. اما با افزایش دما حنلالنینت                               ها افزایش می            زیستی به آلاینده               

یابد و این امر متابولیسم هوازی را تحت تاثیر                                             اکسیژن کاهش می              

دهد. در عدم حضور اکسیژن پذیرنده نهایی النکنتنرون                                               قرار می       

مانند سولفات و نیترات برای اکسیداسیون ترکیبات آرومناتنین                                                         

گیرد. مطالعات نشان داده است که تجزینه                                      مورد استفاده قرار می                    

هوازی ترکیبات آروماتی  در شرایط احیاکننده سولنفنات و                                                    بی  

(. در مطالعه حا ر با توجه به نتایج بنه                                       26دهد )     نیترات ر  می            

ها قادر به تجزیه ترکیبات آروماتی  در                                      دست آمده، اکرر باکتری                     

گیری در فصنل گنرم                 هوازی بودند. از آنجا که نمونه                             شرایط بی        

تواند از          توان ادعا کرد بالا بودن دمای آب می                                 سا  انجام شده می                

هوازی بناشند.             ها در شرایط بی              عوامل تاثیرگذار بر تجزیه آلاینده                               

های تجزیه کننده نفتالنینن در شنراینط                                  همچنین از آنجا که ژن                    

توان بیان کنرد               باشد، می        ها در نمونه می              ترین ژن       هوازی فراوان              بی  

 های خلیج نایبند آلودگی بالایی به آلاینده نفتالین دارند.                                                     آب  

و همکاران در                (Rezaei)در مطالعه متاژنومی که توسط ر ایی                                  

بر روی آب و رسوب خلیج فنارس اننجنام شند،                                        2921سا      

هنای عسنلنوینه شنامنل                 جمعیت میکروبی غنالنب در آب                        

Alteromonadales    ،SAR86                                                             تننرمننوپننلاننسننمنناتننا ،

   (Thermoplasmata      ،)Rhodobacterales   وFlavobacteriales 

 (.  11بودند )       

و      (Fernandes)ای تنوسنط فنرننانندز               مطالعه        2929در سا         

هننای                                     هننمننکنناران در خصننو  تنننننوع مننیننکننروبننی آب                               

اننجنام         srRNA 16یابی ژن       عرب و خلیج بنگا  بر اساس توالی                              

،             Bacteroidetesهنا شنامنل         OTUشد. در سط  شاخه اکرر                      

Chloroflexi Cyanobacteria                                                                  )مننارینننننو بنناکننتننریننا( ،

Marinimicrobia ،Planctomycetes    وProteobacteria             

 (.  22بودند )       

به مطالعه متاژنومی                      2919و همکاران در سا                     (Bacosa)باکوسا        

در خصو  جمعیت میکروبی رسوبات خلیج منکنزین  در                                            

پرداختند. این مطالعنه                        Deepwater horizonنزدیکی نشت نفت                

ها در طی  ندین سا  در آن                          نشان داد که با تخریب هیدروکربن                              

شندن اعضنای           منطقه، جامعه میکروبنی بنه سنمنت غنالنب                                

Colwelliaceae ،Alteromonadaceae  ،Methylococales    ،

Alcanivorax   ،Bacteriovorax   وPhaeobacter                         رفننتننه

 (.  29است )     

که به عنوان ی  باکتری                         Alcanivoraxدر مطالعه حا ر باکتری                       

های دریایی آلوده به ننفنت                         تجزیه کننده هیدروکربن در محیط                             

% داشنت کنه           19/69خام شناخته شده است فراوانی در حدود                                    

باشند. در          دهنده آلودگی آب عسلویه به ترکیبات نفتی می                                         نشان    

زمانی که مواد م ذی نیتنروژن و                                Alcanivoraxهای     واق  گونه         

فسفر به مقدار کافی وجود داشته باشد به جمعیت باکنتنریناینی                                                       

 (.  28شوند )        غالب در آب دریای آلوده به نفت تبدیل می                                      

، پناسن  جنمنعنینت              2918و همکاران در سا                     (Miller)میلر      

ها را در شنراینط هنوازی و                        کننده هیدرکربن              میکروبی تجزیه             

هوازی در دریای خزر بررسی کردند. نمونه آب خزر بنرای                                                     بی  

یابی آمپلیکون               آوری شد. مطالعه توالی                     مطالعه درمیکروکازم جم                       

SrRNA16           با تکنیNGS        هنای     های خزر حضنور رده                از آب

Flavobacteriales   ،   )             اکتینومنایسنلاتنسActinomycetales (     و



 مهسا حریرفروش و همکاران.بینی ژنی در آب خلیج نایبند. بررسی تنوع میکروبی و پیش .1491ها، سا  پانزدهم شماره سوم پاییز  دنیای میکروب

 

52 

Oceanospirillales                                 را نشنان داد. منجناورت آب خنزر بنا

هنوازی،        های نفتی در میکروکازم تحت شراینط بنی                                  هیدروکربن         

روز انجام شد. نتایج نشان داد کنه تنجنزینه زیسنتنی                                               12طی    

هوازی بسیار بیشتنر از                      های آروماتی  در شرایط بی                        هیدروکربن         

شرایط هوازی بنود و خناننواده غنالنب در اینن شنراینط                                             

Oceanospirillales                       بود. در مطالعه حا رOceanospirillales  

های عسنلنوینه را                 % درصد از جامعه پروکاریوتی آب                             19/9که    

 (.  39اند )     شد، به دنبا  آلودگی نفتی دریایی غالب شده                                        شامل می       

های آب        ترین آرکی         که از رایج             Nitrosopumilalesاعضای راسته           

کننده آمونیوم بنوده و بنا                         باشند، شیمولیتوتروف اکسید                         دریا می       

کننننند.       اکسید کردن آمونیا  به نیتریت انرژی خود را تامین می                                                  

های سطحنی          که بیشتر در آب                 Woesearchaealesاعضای راسته           

شوند، همزیستی اجنبناری بنا                         دریا و رسوبات دریایی یافت می                            

های دخینل در               ها فاقد اکرر ژن               سایر موجودات دارند. این آرکی                            

مسیرهای بیوسنتزی اصلی هستند و احنتنمنالا  بسنیناری از                                                 

کنننند.         محصولات سلولی را مستقیما  از میزبان خود دریافت می                                                

ها ممکن است برای                  کامل، این آرکی                 ATPبدون کمپلکس سنتاز                 

(. اعضنای راسنتنه                31به میزبان خود متکی باشند )                             ATPتهیه    

Burkholderiales                                         که توانایی قابل توجه در تجزیه تنرکنینبنات

آروماتی  دارند، احتمالا به دلیل وجود عناصر متحر  ژنتینکنی                                                        

ها و عناصر خارج کروموزومی ماننند پنلانسنمنیند                                        در ژنوم آن          

 (.  32باشد )        می  

های درگیر در مسیرهای متابولیکی تجنزینه                                      پیش بینی وجود ژن                

های عسلوینه              کننده ترکیبات آروماتی ، بیانگر آلودگی بالای آب                                             

 باشد.     به ترکیبات آروماتی  به ویژه نفتالین می                                      

 

 گیری      ن یجه     

در این مطالعه بررسی تنوع میکروبی آب منطقه خلیج نایبند در                                                          

و پینش بنینننی              (NGS)یابی      عسلویه با روش نسل جدید توالی                            

های آروماتنین  در                 های عملکردی تجزیه کننده هیدروکربن                                   ژن  

هوازی  با نرم افزار پیکراست اننجنام شند.                                       شرایط هوازی و بی                

نتایج این مطالعه نشان داد که منواجنهنه طنولاننی مندت بنا                                                  

های نفتی و نشت نفت به مرور زمان بر روی جمعنینت                                                آلودگی      

میکروبی اثر گذاشته و ترکیب جامعه میکروبی را بنه سنمنت                                                    

دهد.        فراوانی بیشتر اعضای تجزیه کننده ترکیبات نفتی سوق می                                                   

جمعیت میکروبی منطقه نایبند نیز به دلیل مجاورت با مننطنقنه                                                        

های نفتی به ستون آب، بنه                         نفتی پارس جنوبی و ورود آلاینده                             

های نفتی رفتنه               کننده هیدروکرن              شدن اعضای تجزیه               سمت غالب        

 است.      

 

 م ح ات اخ  ی              

نویسندگان تمامی نکات اخلاقی شامل عدم سرقت ادبی، انتشار                                                       

سازی را در این مقنالنه رعناینت                            ها و داده         دوگانه، تحری  داده                  

 اند.      کرده    

 

 ت کر و  دردانی              

نویسندگان این مقاله از پژوهشگاه صنعت نفت تهران به دلنینل                                                        

 همکاری صمیمانه در اجرای این پژوهش کما  تشکر را دارند.                                                     

   

 ت ار  در مناف                 

 وجود ندارد.             
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