
 

The effect of altitude on the bacterial diversity and abundance of the 
soil samples of Kazem Khan Mountain of saline Lake Urmia  

 Fatemeh ghaffarnejad mogadam1, Mahmoud Shavandi2, Azam Haddadi3, Mohammad Ali Amoozegar4 

 1Ph.D student, Department of Microbiology, Karaj Branch, Islamic Azad University, Karaj, Iran. 2Assisstant  Professor, Department Ecology and 

Environmental Pollution Control Research Group, Research Institute of Petroleum Industry, Tehran, Iran. 3Assisstant  Professor, Department of 

Microbiology, Karaj Branch, Islamic Azad University, Karaj, Iran. 4Associate Professor, Department Department of Microbiology, College of 

Science, Pardis University of Tehran, Tehran, Iran.  

 

Abstract  

Background & Objectives: Considering the critical conditions of Lake Urmia, identifying bacteria 

with the ability to live in extreme environments is valuable in terms of microbial applications and 

tolerance of the existing biological conditions, and it helps us to better understand the surrounding 

environment. In this study, the most abundant microbial branch in the soil samples obtained from 

three different heights of 10, 150 and 250 meters of Qale Kazem Khan Mountain, which is located 

on the shore of a very salty lake in Urmia, has been investigated. 

Materials & Methods: The soil samples were collected to identify and classify Proteobacteria    

subgroups using 16S rRNA sequencing using Next Generation Sequencing (NGS) as well as 

FLASH genetic software and UCHIME algorithm to identify the obtained sequences. 

Results: Altitude change affects the abundance of Alphaproteobacteria and Betaproteobacteria. 

The abundance percentage of Alphaproteobacteria has a direct relationship with altitude, while the 

abundance percentage of Betaproteobacteria increased with the decrease in altitude. 

Conclusion: in the overview the percentage of Proteobacteria abundance the samples has an      

inverse relationship with the increase in height, whereas in the separate examination of the          

microbial groups, a significant relationship between the increase and decrease in abundance and 

the height of sampling is observed. Also, two unknown and unclassified genera in the                

Deltaproteobacteria order were also identified which a very high frequency percentage (18-27%) 

among the data had related to the three samples.  
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 ها مجله دنیای میکروب
 1041( زمستان 35سال پانزدهم شماره چهارم )پیاپی 

 171-181صفحات 

های خاک کوه قلعه کاظم خان تاثیر ارتفاع بر روی تنوع و فروانی جمعیت باکتریایی نمونه

 دریاچه ارومیه

  0، محمدعلی آموزگار5، اعظم حدادی*1، محمود شوندی1فاطمه غفارنژاد مقدم

استادیار، گروه میکروبیولوژی و بیوتکنولوژی، پژوهشگاه صنعت نفت، تهران، ایران. 2دانشجوی دکتری، گروه میکروبیولوژی، واحد کرج، دانشگاه آزاد اسلامی، کرج، ایران. ۱ 
 دانشیار، گروه میکروبیولوژی، دانشکده علوم، دانشگاه تهران، تهران، ایران.4استادیار، گروه میکروبیولوژی، واحد کرج، دانشگاه آزاد اسلامی، کرج، ایران. 3

 چکیده

های افراطیی را داشیتیه هایی که توانایی زیستن در محیطبا توجه به شرایط بحرانی دریاچه ارومیه، شناسایی باکتریسابقه و هدف: 

پذیری شرایط زیستی موجود، جالب توجه بوده و به درک هر چه بهتر ما از میحیییط باشند، به لحاظ کاربردهای میکروبی و تحمل

میتیری   251و  ۱51، ۱1های خاک از سه ارتفاع ترین شاخه باکتریایی موجود در نمونهنماید. در این مطالعه فراوانپیرامون کمک می

 شور ارومیه بررسی شده است. کوه قلعه کاظم خان در ساحل دریاچه فوق

از        Proteobacteriaهیای زییرمیجیمیوعیهبینیدی ردهآوری شده و برای شناسایی و طبیقیههای خاک جمعنمونهها: مواد و روش

و نیز الیگیورییتیم  FLASHافزار ژنتیکی استفاده شد و با بکارگیری نرم  (NGS)یابی نسل بعد به روش توالی  S rRNA16یابی توالی

UCHIME دست آمده شناسایی شدند. های بهتوالی 

شکلی که درصید فیراوانیی  مشهود بود به   proteobacteriaهای شناسایی شده در شاخهتغییر ارتفاع بر فراوانی و تنوع سویهها: یافته

Alphaproteobacteria با ارتفاع رابطه مستقیم داشت و برعکس، درصد فراوانیBetaproteobacteria   .با کاهش ارتفاع افزایش یافت

 شود.ها نیز مشاهده میهای مربوط به هر یک از ردهاین تغییر در تنوع سویه

رابطه معکوسی با افزایش ارتفاع دارد ولی در بیررسیی  Proteobacteriaها، درصد فراوانی های اجمالی نمونهدر بررسیگیری:  نتیجه

گردد. همچنین دو تیییره های میکروبی، ارتباط معناداری بین افزایش و کاهش فراوانی و ارتفاع نمونه برداری، مشاهده میمجزای رده

ها شناسایی شدنید کیه دارای درصید فیراوانیی بیا ییی                 نیز در نمونه  Deltaproteobacteriaبندی نشده در ردهناشناخته و طبقه

 های مربوط به سه نمونه بودند. درصد( در بین داده ۱1-22)

 . NGSارتفاع جغرافیایی، محیط نمکی، تنوع باکتریایی،کلید واژه: 
  

 ۱41۱0۱۱0۱2پذیرش مقاله:                                ۱41۱010۱5ویرایش مقاله:                                ۱41۱010۱1دریافت مقاله: 

*( آدرس برای مکاتبه: گروه میکروبیولوژی و بیوتکنولوژی، پژوهشگاه صنعت نفت، تیهیران، اییران.                          

  shavandim@gmail.comپست الکترونیک:                           12۱41255۱11تلفن: 

 مقدمه     

ها جمعیت بسیار پیچیده و                         خاک در برگیرنده اجتماعی از میلیون                                 

متر مکعب از             سانتی       ۱های اخیر،           های سا        متنوع است. طب  داده                   

میلیارد میکروارگیانیییسیم                         21شامل      خاک با بهره وری متوسط،                        

دهید.        از وزن خاک را تشکییل میی                        ۱است. این مقدار تقریبا                         

چنین جوامعی  با  با  و متمایزی دارند و به راحتیی تیحیت                                                     

رونید. خیاک دارای بیرخیی                      ت  یر عوامل محیطی از بین نمی                            

خ وصیا  مش   برای اجتماعا  میکروبی است از جملیه                                                

فشردگی و تراکم )در واحد سط ( سازگاری )توانایی استیفیاده                                                       

هیا از نی یر           (. خاک      ۱از یک سوبسترای جدید(، سن و  یره )                                 

 ( /http://creativecommons.org/licenses/bync/4.0حقوق نویسندگان محفوظ است. این مقاله با دسترسی آزاد و تحت مجوز مالکیت خیلاقیانیه )
 ها منتشر شده است. هرگونه استفاده  یرتجاری فقط با استناد و ارجاع به ا ر اصلی مجاز است. در ف لنامه دنیای میکروب
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هستند و به هیمییین                   (heterogeneous)ساختار بسیار ناهمگن                     

هیای       ها و ترکیب برخی از گیروه                       علت تعداد کل میکروارگانیسم                          

عیبیار  دییگیر            سیستماتیک به ساختار خاک وابسته است. بیه                                      

به نیوع آن خیاک                  (Microbiota)ترکیب تنوع میکروبی خاک                      

هیای     ها از جمله میهیمیتیریین رده                      (. باکتری         4-2بستگی دارد )            

شاخه متنیوع در ایین گیروه قیرار                               32میکروبی هستند که با                     

(. در طی یک دهه گذشته شاهد افزایش مطالیعیا                                            5گیرند )         می  

(. با تیوجیه            1های خاکی هستیم )                انجام گرفته بر روی اکوسیستم                           

برداری بیش از حد از مینیابیع                           هایی که ما به دلیل بهره                       به چالش       

های همه گیر، افزاییش                     کره زمین، تغییرا  آب و هوایی، بیماری                                    

های تجدید پذیر و منابیع                        تقا ا برای مواد  ذایی، نیاز به انرژی                                    

(. با آن مواجه هستیم، وجود اطلاعا  کامل ژنومی                                              1و 2طبیعی )       

تواند به          های طبیعی می            ها در محیط          ها و تنوع آن            درباره میکروب             

 حل این مشکلا  زیست محیطی کمک شایانی نماید.                                           

تحقی  در مورد عملکرد تنوع زیستی هر اکوسیستم  اتا  نیاز بیه                                                           

و     (Species communities)ای    بررسی رابطه بین جوامع گونه                          

فرآیندهای اکوسیستم دارد. تنوع با ، تیولییید می یل سیرییع،                                                    

سازگاری زیاد به دلیل بازآرایی ژنومی و توزیع فراگیر، از جمله                                                             

عللی هستند که انجام مطیالیعیا  گسیتیرده در رابیطیه بیا                                                

های متمیادی، نی یرییه                   کند. دهه        ها را الزامی می               میکروارگانیسم             

ها از طری  مکان و زمان تحیت سیلیطیه                                 توزیع میکروبی گونه                  

(.     کند )     فر یه همه چیز همه جا هست، اما محیط انت اب می                                            

بود که بیر اسیاس آن، عیدم میحیدودییت پیراکینیدگیی                                         

کرد، امیا در             ها را ت مین می              ها توزیع جهانی آن                   میکروارگانیسم             

هیای     واقع این عوامل اکولوژیک هستند که فراوانی نسبی گیونیه                                                  

با این حا ، مطالعا  زییادی                            نمایند.       نهفته و شکوفا را تعیین می                         

ها، جغرافیای زیستی و الگوهیای                              وجود دارد که روابط بین گونه                           

هیا نشیان         های م تل  برای میییکیروب                     متفاو  را در مقیاس                  

ها، با اسیتیفیاده از ییک                      ( و اخیرا  این بررسی                    ۱2-۱1دهد )       می  

 (.    ۱3و 1گیرد )      رویکرد مبتنی بر ژنوم صور  می                            

های میکروبیی             ترین شاخه         ترین و فراوان             یکی از مهمترین، متنوع                     

  Proteobacteriaشیونید،     که ا لب در همیه جیا ییافیت میی                         

  از کل جوامع میکروبی را به خیود                                  3هستند که ا لب بیش از                      

از اع ای بسیار میهیم                      Proteobacteria(.      5دهد )     اخت ا  می         

های مربوط به کربن و سولفور در خاک هسیتینید و                                           در چرخه       

(   ۱4دارای شش زیر شاخه آلفا، بتا، گاما، دلتا، زتا و اپسییلیون )                                                        

)میتیرادف            (Pseudomonadota)باشید. سیودومیونیادوتیا                  می  

های گرم منفی اسیت.                   ای متشکل  از باکتری                   پروت وباکتریا( شاخه                   

در میییان           212۱تغییر نام این شاخه میییکیروبیی در سیا                                    

هیا    ها بح  برانگیز بوده و  بسیییاری از آن                                   میکروبیولوژیست              

استفاده           Proteobacteriaهمچنان از نام قدیمی این شاخه، یعنی                                    

وجیود        Pseudomonadotaای که در مورد شاخه                    کنند. نکته          می  

بنیدی      های طبقه        گونه از باکتری                31دارد این است که در حداقل                          

های آلفا، بیتیا و گیامیا پیدییده دگیرگیونیی                                      شده در کلاس          

(Transformation)                                    گزارش شده است. دگرگونیی فیرآیینیدی ،

است که در آن مواد ژنتیکی از یک باکتری به باکیتیری دییگیر                                                      

 (.  ۱5شود )       منتقل می        

دریاچه ارومیه به علت دارا بودن شوری با  و آب و هیوای                                                     

های خا  بیه شیمیار                 کوهستانی یکی از مناط  دارای ویژگی                                 

آید و به همین علت مورد توجه محققان و پیژوهشیگیران                                                  می  

های م تل  علوم زیست شناسی قرار دارد. این درییاچیه                                                 شاخه    

بیوده و بیه             (Thalassohaline)های تا سوهالین                یکی از محیط           

دلیل محتوای با ی نمک و املا  معدنی، برای زیست انیواعیی                                                     

ها، نیامسیاعید اسیت.                  از موجودا  از جمله بسیاری از باکتری                                   

خن ی یا کمی قلییاییی                      pHهایی با         های تا سوهالین محیط                   محیط    

های سدیم و کلر هستند. در این تحقی  به بررسیی                                             همراه با یون            

تنوع میکروبی موجود در  این اکوسیستم کیه دارای شیراییط                                                    

باشد، پرداختیه شیده اسیت.                                اکستریمی و منح ر به فردی می                           

ت ه تقریبا مرتیفیع در                     -کوه قلعه کاظم خان یکی از چندین کوه                                  

نزدیکی ساحل دریاچه ارومیه بوده و ارتفاع آن از سط  دریا بیه                                                           

 رسد.    متر می        311

 

  ها  مواد و رو           

ت ه تقریبا مرتفع در درون و یا در نزدیکی                                         -چندین جزیره و کوه                 

سواحل دریاچه ارومیه وجود دارد که کوه قلعه کاظم خان یکیی                                                        

میتیر و می یتی یا                 311های مرتفع با ارتفاع                     از این بلندی            
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باشد. ایین کیوه قیلیعیه                    می    N380322, E451159جغرافیایی           

ای داشته و عم  خاک آن در بهترین شرایط بیه                                          ساختاری ص ره            

رسد. با توجه به شرایط اقلیمی و  ی یامیت                                      متر می      سانتی       ۱1

 برداری به شر  زیر انجام گرفت:                             خاک منطقه مورد ن ر، نمونه                         

از آب دریاچه ارومیه به تعداد دو نمونیه از                                          برداری:         ال ( نمونه          

متری و نیز دو نمونه از هر                           سانتی       21و     ۱1هر یک از عم  های                  

متری کوه قلعه کاظم                      251و     ۱51،   ۱1یک از سه ارتفاع م تل                        

آوری      انجام گرفت. نمونه های خاک جیمیع                               2 خان در آ ر ماه                

متر مربعی، بیا                 2متری و مساحت              سانتی       5شده سطحی، تا عم                   

ای بیودن         برداری از خاک )به علت صی یره                          توجه به امکان بهره                  

آوری شدند. هر دو نوع نمونه پس از قرارگییری                                           کوه قلعه( جمع             

در ظروف استریل و  بت مش  ا  منطقیه بیه آزمیایشیگیاه                                                

رفرنس ژنتیک دانشگاه آزاد اسلامی ارومیه انیتیقیا  ییافیتینید.                                                      

های ابتدایی هر سه نمونه از ن ر خیوا  فیییزییکیی،                                               بررسی     

 شیمیایی و برخی ترکیبا  تشکیل دهنده خاک، صور  گرفت.                                                    

جیداسیازی ژنیوم میربیوط بیه                       ژنومی:          DNAب( است راج            

ها، با اسیتیفیاده از                   های احتمالی موجود درنمونه                         میکروارگانیسم             

و انیجیام           NucleoSpin (Macherey-Nagel, Germany) کیت     

شرکت تولید کننده، انجام شد.                                تمامی مراحل تعیین شده توسط                          

ژنومی با وزن مولکیولیی بیا                             DNAاین کیت برای جداسازی                      

هیا،     های گرم منفی، گرم م بت، آرکیی                            مربوط به میکروارگانیسم                      

هیای     های موجود در خاک، لجن و نیمیونیه                             ها، و جلبک          قار     

 رسوبی طراحی شده است.                      

م لوط          SL2یا    SL1ترکیبا  موجود در نمونه در بافر لیز کننده                                          

ا افه شد و ژنوم با استفاده از بیدهیای                                          Sشده، س س محلو               

هیا و      سرامیکی ب ور  مکانیکی، جداسازی شید. پیروتییین                                         

نشین شده          ته    SL3با استفاده از بافر لیز کننده                                 PCRمهارکنندگان           

و متعاقبا در نتیجه سانتریوفوژ شدن، به همراه سایر ترکیبا   یر                                                              

گردند. میاییع روییی دور                      نشین می       قابل حل، در انتهای بید ته                         

هیای     ری ته شده و با عبور آن از ستون بردارنده مهیار کینینیده                                                  

NucleoSpin          شود. در مرحله بعدی ات ا                             ت لی  میDNA 

ت بیت شده و و ترکیبا  حاصیل                               SBاز طری  ا افه نمودن بافر                        

گیییرد.       قرار میی          NucleoSpinاز تجزیه سلولی در درون ستون                           

بقایای زیرواحدهای هیومیک، ب  و  اسیییدهیا و سیاییر                                               

از طری  شستشوی مو ر نمونه با بافر ات الی                                             PCRمهارکنندگان           

SB                 و بافر شستشویSW1/SW2                      پس از یک مرحلیه خشیک ،

تیوانید در          قابل استفاده س س می                     DNAگیرد،       نمودن، انجام می               

،                               HCLلیییتیر تیرییس0            میییلیی      5)حیاوی          SEبافر شوینده           

105  pH          شوند.     ( آماده می 

DNA                  ها با استفاده از                  های موجود در نمونه                  کل میکروارگانیسم

بیر       DNAاست راج شد.  ل ت و خلو                          CTAB/SDSروش     

  کنتر  شد. در مرحله بیعیدی پیس از                                 ۱های آگارز           روی ژ       

بررسی کیفیت ژنوم جداسازی شده با استیفیاده از دسیتیگیاه                                                   

ها برای شناسایی تنوع میکروبی بیه شیرکیت                                      نانودرا ، نمونه               

Green Gene Korea             .ارسا  شدند 

بیا      S rRNA۱1از ژن          4 -3 های متمایز          ب ش   یابی:       ج( توالی        

ییابیی      توالیی        R-806و   F-341استفاده از پرایمرهای اخت اصی                              

 Phusion  High-Fidelity PCRها از     شدند. در تمامی واکنش                    

Master Mix                   هایی با نوار اصلی روشن بییین                              استفاده شد. نمونه

هیای بیییشیتیر انیتی یاب                                جفت باز برای بررسی                      411-  451

 (.  ۱1و   ۱۱شدند )      

توالی بیا          های تعیین         کتاب انه        یابی:       د( تهیه کتاب انه ژنومی و توالی                              

بیرای         NEBNext Ultra DNA Libraryاستیفیاده از کیییت              

Illumina          هیا در       گردند. همچنین کیفیت کیتیابی یانیه                            تولید می

و     Qubit @ 2.0 Fluorometer (Thermo Scientific)سیستم       

Agilent Bioanalyzer 2100                                     ،ارزیابی شیدنید. در نیهیاییت

ییابیی اییلیومییینیا                                           کتاب انه بیر روی پیلیت فیرم تیوالیی                             

(Illumina sequencing platform)              جیفیت،        251تهیه شده و

های مربوط بیه              ب ور  دوتایی بازخوانی شدند. س س خوانش                                     

های انتهایی نمونه با استفاده از  توالی بارکد و پیراییمیر                                                       جفت   

منح ر به فرد، اخت اصی شده و از طری  حیذف بیارکید و                                                 

هیای     تر و م ت رتیر شیدنید. خیوانیش                        توالی پرایمری، کوتاه                    

(. بیه       ۱2اد ام شدند )              FLASHهای انتهایی با استفاده از                             جفت   

گیویینید. بیرای             های خام می          های حاصل از این فرایند داده                           داده    

و با کیفیت با  از                     ( CLEAR DATA)های پاک         دستیابی به داده               

های خام، فیلتراسیون، تحت شرایط خا  و بیر اسیاس                                              داده    
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انیجیام                      QIIME (Bokulich et al. 2013)فرایندهای کنتیرلیی                

و بیا           Gold databaseها با پایگاه داده میرجیع                      (. داده       ۱1شد )    

های واهیی          برای شناسایی توالی                     UCHIMEاستفاده از الگوریتم                   

(chimeric)                          ( توالی         ۱مورد بررسی قرار گرفتند  )             های واهی از

های تا ییر           ( و در نهایت توالی                  21های مورد ن ر جدا شده )                      توالی     

  اند.    دست آمده        به     (Effective Tags)گذار    

و     OUT(Operational Taxonomic Units)های     ه( تفسیر خوشه             
افیزار                                   هیا بیا اسیتیفیاده از نیرم                    آنیالیییز تیوالیی            هیا:     گونیه    

UPARSE (Uparse v7.0.1001)       (2۱                 انجام شد. توالی )         هایی که

قرار گرفیتینید.                 OTU  مشابهت بودند در یک                    2 دارای بیش از              

دسیت آمیده                                                    ای نیییز بیرای هیر تیوالیی بیه                       تفسیر گیونیه          

 Green Geneای    بیییر اسیییاس پیییاییییگیییاه داده                   

 (http://greengenes.lbl.gov/cgi-bin/nph-index.cgi) (22      بیا )

  RDPبیینییدی    اسییتییفییاده از الییگییوریییتییم طییبییقییه                        

( ersion 2.2,)       (23                                   برای تفسیر اطلاعا  تاکسونومیکی، به )       کار

 گرفته شد.           

بیرای میطیالیعیه روابیط                                   و( ساختار روابط فیلیوژنیتیییکیی:                             

هیای                       و بیررسیی تیفیاو                OUTفیلوژنتیک مربوط به هیر                       

تیرازی                             های  الب در هیر ییک از سیه نیمیونیه، هیم                                 گونه    

هییای مییتییعییدد بییا اسییتییفییاده از نییرم افییزار                                                                         تییوالییی     
MUSCLE (Multiple Sequence Alignment - ersion 3.8.31)  

ترین شاخه بیاکیتیرییاییی                     انجام شد. در مرحله بعد، ابتدا  الب                                  

(Proteobacteria)                             های م تل            شناسایی شده و س س فیلوتای

مش   شد. سی یس                S rRNA    ۱1آن از طری  بسط توالی ژن                         

  شیبیاهیت         2 هایی با بیش از                (OUTهای  الب          انواع فیلوتای               

( که دارای فراوانی بیییشیتیری                           SrRNA۱1 توالی در منطقه ژن                   

بودند در انواع نمودارهای مربوط بیه رده، راسیتیه و تیییره                                                                     

بیرداری و          بندی نموده و رابطه بین ارتفاع محیل نیمیونیه                                       طبقه    

هیا    ها با سایر پیژوهیش                های م تل  و مقایسه آن                       فراوانی دسته            

 بررسی شد.         

 ها  یافته     

ها از ن ر خوا  فیزیکی، شیمیایی و                                  های ابتدایی نمونه                 بررسی     

برخی ترکیبا  تشکیل دهنده خاک، در همان سیاعیا  اولیییه                                                   

 آمده است.           ۱صور  گرفت که در جدو                       

با رفرکتومتر محاسبه شده و برای                                  (EC)مقدار هدایت الکتریکی                      

محاسیبیه شیده بیرای آب                       ECدر مقایسه با              KULهای     نمون    

بسیار پایین بوده و در حد مقدار تعیییین                                        (ms/cm 201)دریاچه        

بیاشید.       خیز میی      های مناط  کشاورزی و حاصل                        شده برای خاک            

محاسبه شده برای هر سه نمونیه خیاک و                                     pHهمچنین مقدار              

بود. درصد نیتروژن، کربنا                              2031-2025نمونه آب دریاچه بین                     

ها نیز برای بررسیی فیرایینیدهیای                             و سولفا  موجود در نمونه                       

های مواد معدنی مورد سنجش و بررسی قیرار                                       زیستی و چرخه            

 گرفتند.         

شود، نتایی  حیاصیل از                    مشاهده می            ۱همانگونه که در شکل                    

تریین      ها نشان داد که فراوان                     یابی و آنالیزهای ژنتیکی نمونه                             توالی     

هیا شیاخیه         ترین شاخه باکتریایی موجود در بین نمونیه                                      و  الب      

Proteobacteria    از کل ژنیوم              5۱باشد. این شاخه باکتریایی                          می  

 -۱51KUL  از       KUL-   ،4  ۱1های     باکتریایی موجود در نمونه                        

دهد. در بررسیی فیراوانیی                       را تشکیل می              -251KUL  از      4۱و   

  2همانگونه که در شیکیل                      Proteobacteriaهای مربوط به              رده   

شیود، در هیر سیه نیمیونیه میذکیور، رده                                مشاهیده میی         

Alphaproteobacteria        ترین رده در بین سه رده دییگیر                             فراوان

گیرند.          بوده و بیشترین اع ای شناخته شده، در این رده قرار می                                                   

البته درصد فراوانی ژنوم مربوط به اع ای این رده در دو نمونه                                                            

۱51    KUL-     251و    KUL-                      ۱1در مقایسه با نمونهKUL-          بیشتر

عبار  دیگر بیا               باشد. به        درصد می         1 و     ۱ و به ترتیب معاد                   

   .هاآنالیز شیمیایی و بیوشیمیایی نمونه: ۱جدو  

آب 

 دریاچه
KUL-250 KUL-150 KUL-10 

نمونه   

 عوامل
*201 1/32 1/62 1/54 Ec (Ds/m) 

7/38 7/75 7/59 7/45 pH 

(%) رطوبت 23 21 20 -  

- 1/84 1/88 1/24 TOC (%) 

- 0/19 0/2 0/13 N (%) 

- 17/29 24/80 10/90 Av. P (ppm) 

- 431 534 338 Av. K (ppm) 

40 2/9 31/4 3/2 HCO3
-
 (meq/l) 

5400 7/8 8/1 7/2 Cl- (meq/l) 

126 3/63 6/34 5/68 SO4
2- (meq/l) 

60 8/4 11/6 11/2 Ca2+(meq/l) 

1190 2/8 3/6 2/0 Mg2+(meq/l) 

4318 3/33 2/84 3/08 Na+ (meq/l) 

*
EC  برای آب دریاچه بر اساسms/cm .محاسبه شده است 
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افزایش ارتفاع، درصد ژنوم شناسایی شیده میربیوط بیه رده                                                   

Alphaproteobacteria               یابد. همچینییین درصید                   نیز افزایش می

در مقایسه              -۱1KULدر نمونه          Betaproteobacteriaفراوانی رده             

  از کل ژنوم شناساییی                      ۱2با دو نمونه دیگر بیشتر بوده و معاد                                      

بیاشید. بیر خیلاف              در این نمونیه میی                  Proteobacteriaشده   

تیر فیراوان           ، این رده در ارتفاع پایین                          Alphaproteobacteriaرده   

 شود.    بوده و با افزایش ارتفاع از فراوانی آن کاسته می                                              

شییود کییه تیییییره             مشییاهییده مییی           4در نییمییودار شییکییل               

Rhodobacteraceae            ۱1در نمونهKUL-                         در مقایسه با دو نمونه ،

   دارد.       ۱2دیگر، افزایشی ناگهانی و بسیار زیاد معاد                                           

های بسیار فراوان و مهم مربوط به هر رده از                                           ، راسته       3در شکل        

Proteobacteria                                           نشان داده شده است. در این نیمیودار از رده

Proteobacteria Alpha          سییه راسییتییهSphingomonadales, 

Rhizobiales    وRhodospirillales                       اند. با         مورد توجه قرار گرفته

شیود کیه        ، مشیاهیده میی           3هیای شیکیل         توجه به سیتیون            

Sphingomonadales                                        با با ترین درصد فراوانی در بین تمیامیی

ها، رتبه او  فراوانی را بیه                            های برتر انت ابی در تمام رده                            راسته     

خود اخت ا  داده است. درصد فراوانی این راسته در نمیونیه                                                      

۱1KUL-           ۱51 ، در نمونه              4معادKUL-          و در        11معاد  

 درصد از کل تینیوع میربیوط بیه                          11معاد          -251KULنمونه     

Proteobacteria Alpha     باشد.       می 

 Burkholderiales، راسته          Betaproteobacteriaدر ارتباط با رده                

و یک راسته ناشناخته و طبقه بندی نشده، دارای بیییشیتیریین                                                     

  3فراوانی در هر سه نمونه بودند. همانگونه کیه در شیکیل                                                  

هیای     شود، درصد فراوانی این دو راسته در نیمیونیه                                       مشاهده می         

۱1KUL-   ،۱51KUL-   251وKUL-            54و     41،   22به ترتیب  

درصید        21و     3۱،    و     Burkholderialesدرصد برای راسته                 

باشد. از سوی دیگر شناسایی ژنیومیی                                 برای راسته ناشناخته می                      

با این حد             Proteobacteriaبندی نشده در این رده از                         راسته طبقه          

هیا در رده           از فراوانی نشان دهنده وجود نوع خاصی از باکتری                                             

Betaproteobacteria    باشد.       می 

تیر در       دو راسته برتر و فیراوان                        Delthaproteobacteriaدر رده        

می باشینید             Bdellovibrionalesو    Myxococcalesبین سایرین          

در مییقییایسییه بییا                 Myxococcalesدرصیید فییراوانییی            

Bdellovibrionales                                        در بین سه نمونه مورد بح  بسیار بیا تیر

بیه      -KUL    251و    -۱1KUL-    ،۱51KULهای   بوده ودر نمونه              

باشد. نکته جالیب                 درصد فراوانی می                 21و   21،   21ترتیب دارای             

توجه در مورد این راسیتیه افیزاییش نیاگیهیانیی فیراوانیی                                               

Myxococcales             و     ۱1متری نسبت به دو ارتفاع                          ۱51در ارتفاع

 باشد.       متری می         251

  ( برتر در سه نمونه.phylumشاخه ) ۱1فراوانی : ۱شکل 

 . Proteobacteriaهای م تل  از فراوانی رده: 2شکل

.، به جز رده آلفیا Proteobacteriaهای برتر از هر رده بررسی راسته:  3شکل 

ها دو راسته میورد بیررسیی قیرار گیرفیتیه اسیت  *: رده از سایر رده

Proteobacteria Alpha :** ، Proteobacteria Beta،  :***Proteobacteria 

Gamma ،:****Proteobacteria Delta. 
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،   Proteobacteriaهای زیر مجموعه                و در دسته آخر بررسی رده                       

Gammaproteobacteria                          قییرار دارد کییه در آن نیییییز

 anthomonadales   وpseudomonadales                      قرار دارند بیا ایین

بسیار بیا تیر و                 anthomonadales تفاو  که درصد فراوانی                       

درصد        ۱2و     12،   13بوده و معاد                  pseudomonadalesبیشتر از        

میتیری        251و     ۱51،   ۱1های حاصل از ارتفاعا                       در نمونه        

 باشد.         می  

جوامعی کاملا پویا، مستقل و سازگار با محیط ایجاد نمایند. در                                                           

تحقی  حا ر به بررسی اع ای برتر و با درصد فراوانی بیشتیر                                                        

ها      پرداخته و داده                Proteobacteriaاز هر چهار رده زیرمجموعه                          

حاکی از وجود برخی روابط بین تیره و یا راستیه میییکیروبیی                                                     

 باشد.     برداری شده می             جداسازی و شناسایی شده با ارتفاع نمونه                                     

شود، در صد نیییتیروژن                    مشاهده می           ۱همانگونه که در جدو                      

  102تیا      10۱3های خاک بسیار پایین و بیین                           موجود در نمونه              

باشد که نشان دهنده  عی  بودن چرخه مربوط به نیتیروژن                                                      می  

است و به همین دلیل احتیمیا  جیداسیازی و شینیاسیاییی                                             

یابد. نکته قابیل                 های ت بیت کننده از  کاهش می                           میکروارگانیسم             

توجه در رابطه با ترکیبا   کر شیده میربیوط بیه نیمیونیه                                                                         

۱51KUL-    باشد، با توجه به اعداد و ارقام  یبیت شیده در                                           می

، میزان کربنا  و سولفا  موجود در این نیمیونیه در                                               ۱جدو       

و     3۱04مقایسه با دو نمونه دیگر بسیار با  بوده و به ترتیییب                                                   

  وا ن بر لیتر است.                   اکی   میلی      1034

  شود که، شیاخیه بیاکیتیرییاییی                        مشاهده می         ۱در بررسی شکل              

Proteobacteria                       درصید از           41011ب ور  میانگین، حدود

تنوع باکتریایی موجود سه نمونه  را تشکیل می دهد. با توجه به                                                            

درصدهای بیان شده برای هر نمونه، با افزایش ارتفاع، فراوانیی                                                           

یابید. بیه عیبیار  بیهیتیر                                       این شاخه باکتریایی نیز کاهش می                              

251KUL-       ۱1  کمترین میزان فراوانی و                        4۱باKUL-       5۱بیا    

بیشترین میزان فراوانی ژنومی مربوط به این شاخیه را، نشیان                                                                

و     Chengjie Renدهند. در تحقیقا  صور  گرفته توسط                                  می  

که بر روی کوهی در چین انجام شید نیییز                                      (2017)همکاران         

ترین شاخه باکتریایی                       فراوان          021 2با       Proteobacteriaشاخه    

ها بود که با افزایش ارتفاع فراوانیی آن                                       جداسازی شده از نمونه                    

دست آمده در             (. این برخلاف نتای  به                     25یافت )      نیز افزایش می             

و     Chengjie Renهای     مطالعه حا ر است. علاوه بر این یافته                                  

دهیینیید کییه فییراوانییی اع ییای                       هییمییکییاران نشییان مییی               

نیییز بیا          Betaproteobacteriaو      Alphaproteobacteriaرده   

هیای     افزایش ارتفاع رابطه مستقیم دارند. این مورد در ییافیتیه                                                   

های میربیوط           مربوط به مطالعه حا ر نیز مشاهده شد، در نمونه                                            

تریین رده          فراوان         Alphaproteobacteriaبه این تحقی  نیز رده                    

هیای چهار تیره فراوانتر از هر راسته میکروبی مربوط بیه رده 4نمودار شکل 

 Proteobacteria Alpha:** ، Proteobacteriaرده :* Proteobacteriaم تل 

Beta،  :***Proteobacteria Gamma ، **** Proteobacteria Delta 

 بح    

های مربوط بیه              هدف از انجام این مطالعه و بررسی زیر مجموعه                                          

بییررسییی دقییییی  ح ییور                   Proteobacteriaشییاخییه      

های م تل  و متفاوتی بود که تا بیه امیروز از                                             میکروارگانیسم             

ها و مطالیعیا               های به دست آمده در پژوهش                        هی  یک از نمونه               

های م تل  دریاچه بسیییار شیور                            قبلی صور  گرفته از ب ش                      

ارومیه شامل ماسه نواحی ساحلی، لجن، رسوبا ، آب و حیتیی                                                     

خاک، شناسایی و مشاهده نشده بودند. با اینکه این نیاحیییه از                                                         

اقلیم ایران دارای شرایط افراطی و خاصی است که مشیابیه آن                                                       

اییا   میتیحیده                                                       فقط در یک نقطیه دییگیر از زمییین                             

grate salt lake                  ( ولی نتای  حاصیل از                      24مشاهده شده است ،)

های خاک است راج شیده از                        های فیزیکوشیمیایی نمونه                       بررسی     

های یک منطقه اکسترییم                      کوه قلعه کاظم خان نشان داد که خاک                                 

تیوانینید        (، میی     heterogeneousبه علت ماهیت نیاهیمیگین )                     

هیای     هایی کاملا متفاو  از آنچه که در میحیییط                                   میکروارگانیسم             

وجود دارند، را در خود جای داده و                                    )   homogeneous( همگن      
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نسبت به سه رده دیگر بوده و با افزایش ارتفاع، درصد شناسایی                                                           

یابد. همچنین بیشتیریین اع یای                            شده مربوط به آن افزایش می                         

 گیرند.        باکتریایی شناخته شده هم در این رده قرار می                                          

های مطالعه حا ر حاکی از این است که درصد فیراوانیی                                                 یافته     

و     Gammaproteobacteria    میییربیییوط بیییه دو رده               

Deltaproteobacteria                                      در هر سه نمونه تقریبا بیرابیر بیوده و

ارتباط چندانی با افزایش و یا کاهش ارتفاع نیدارنید. ولیی در                                                         

و همکاران بر روی                    Chengjie Renمطالعه صور  گرفته توسط                        

و     Gammaproteobacteria  در شرق چین، دو رده                     Taibaiکوه   

Deltaproteobacteria                        تیر و در         در ارتفاع میتیوسیط فیراوان

 (.  25ارتفاعا  با تر و پایین تر با کاهش فراوانی مواجه بودند )                                                       

شود که رابیطیه              مشاهده می           3و       ۱های     های شکل       با بررسی داده             

های خیاک         آمار معنی داری بین درصد نیتروژن موجود در نمونه                                              

،    KUL-۱1های   در صد به ترتیب در نمونه                          10۱و     10۱3،   102)     

۱51-KUL      250وKUL-                        و فراوانی مربوط به )Rhizobiales  

کینینیده       های تی یبیییت         از جمله راسته               Rhizobialesوجود دارد             

های مربوط به ت بیت این عنی یر                             باشند که در چرخه                نیتروژن می          

مهم و فراوان موجود در طبیعت نقش عمده و اساسی را اییفیا                                                      

شود که درصد نیتروژن موجود در                              کنند. در نتیجه مشاهده می                          می  

های خاک نیز با درصد فراوانی این راسته رابطه مستیقیییم                                                    نمونه     

و               -KUL    ۱1هیای     داشته و مقادیر نیتروژن موجود در نمیونیه                                     

251  KUL-                 باشد.     تقریبا برابر می 

به این نتیجه رسید کیه                        Lipsonای مشابه با این مقاله،                        در مطالعه         

به طور قابل تیوجیهیی                      Rhizobialesبا افزایش ارتفاع، فراوانی                         

به طور قابل                 Rhodospirillales  افزایش یافته و در مقابل فراوانی                               

هیای     (. این درحالی اسیت کیه داده                         21یابد )      توجهی کاهش می             

های       مربوط به پژوهش حا ر نشان دهنده برابری تقریبی درصد                                                 

  ۱1در دو ارتفاع                 Alphaproteobacteriaفراوانی اع ای راسته                   

متری بوده و بیشترین تفاو  در نمونه مربوط به ارتفیاع                                                      251و   

تیریین      ترین و متفاو              شود. همچنین مهم               متری مشاهده می                ۱51

  Gammaproteobacteriaها مربوط به رده                 تغییرا  در فراوانی                  

باشد. چهار ع و انت ابی از این رده همگی دارای با ترین و                                                        می  

در بررسی مطالعیا                       باشند.      ترین درصد های فراوانی می                        متفاو       

داخلی صور  گرفته بر روی دریاچه ارومیه، تنها مورد مشابیه،                                                         

بیاشید کیه         ( میی    21۱۱مربوط به  زنیوزی و هیمیکیاران )                           

Gammaproteobacteriaهیاییی در رده           میکروارگانیسیم              بیا       

        Pseudomonas    هیای   بیشترین میزان شبیاهیت بیه جینیس                          

Idiomarina     ( که البته در این پژوهش                         22اند )     گزارش نموده               را

مشاهده شده اسیت. در ایین رده                                Pseudomonasفقط جنس         

میییییکییروبییی نیییییز جییداسییازی و شیینییاسییایییی دو تیییییره                                       

unidentified  anthomonadales   وUnclassified       بیییا

 باشد.     های قابل توجه در هر سه نمونه قابل تامل می                                           فراوانی       

در بررسی مطالعا  بین المللی صور  گیرفیتیه در زمییینیه                                                 

با نمونیه             21۱در سا         ongxing Cui میکروبیولوژی محیطی،                     

و                      Hailuogouدر حیو یه آبیرییز                Gonggaبرداری از  کوه              

 u-Te Lin (21۱5          با نمونه )                             برداری از یک منطقه کیوهسیتیانیی

نیمه گرمسیری در شهرستان نانتو، مرکز تاییوان، نشیان دادنید                                                        

هیای     ترین جنیس        فراوان         Bradyrhizobiumو    Rhodoplanesکه  

(، حیا          2و 21باشند )       می     Alphaproteobacteriaباکتریایی رده             

هیای میورد          آنکه هی  یک از این دو جنس میکروبی در نمونیه                                          

  و     Lipsonبح  در این پژوهش مشاهده نشدند. در مطالعا                                            

Chengjie Ren         هییای   نیییییز رده     anthomonadales      و

Myxococcales                از دو زیر شاخه ،Gammaproteobacteria      و

Deltaproteobacteria                   به طور قابل توجهیی                   ، در ارتفاع متوسط

های حاصیل از             (. این نکته در بین داده                       21و 25تر بودند )          فراوان      

مطالعه حا ر نیز مشاهده شده و درصد فراوانی این دو راسیتیه                                                        

در مقایسه با دو نمونه دیگر بیشیتیر بیوده                                         -Kul    ۱51در نمونه          

 است.    

 

 گیری    نتیجه     

موجود در این مطالیعیه،                          های ژنومی و نیز آمار                    با توجه به داده               

هیای شینیاسیاییی شیده در گیروه                         هیچکدام از بیاکیتیری                 

های نمک دوست قرار نگرفته و همگی از جمله                                           میکروارگانیسم             

های دارای توانایی زیستن در شرایط نرما  )و نه شراییط                                                    باکتری      

باشند. به عبار  بهتر شرایط اکولوژیکی مربیوط                                            اکستریمی( می            

به کوه قلعه کاظم خان علی ر م قرار گرفتن در داخل درییاچیه                                                        
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بسیار شور ارومیه احتما  تحت تا یر بارش تعدیل شده و امکان                                                          

های  یرنمک دوست نیز فراهم شده                               حیا  سایر میکروارگانیسم                       

ای تیحیت عینیوان              ها، مشیاهیده راسیتیه                است. علاوه بر این                

Unclassified        در ردهBetaproteobacter ia و      

unidentified  anthomonadales   وUnclassified           در رده

Gammaproteobacteria                                     که دارای بیشترین فراوانی در هر سیه

نمونه باشند جالب توجه است. شنیاسیاییی ژنیومیی چینییین                                               

با این حد از فیراوانیی کیه در                              Proteobacteriaهایی از           راسته     

اند، نشان دهنده وجود                      بندی نشده         هیچکدام از منابع رسمی طبقه                          

ها در این اکوسیستم خا  بوده و احتما                                       نوع خاصی از باکتری                  

های منح ر به فردی برای سیازگیاری بیا                                   بایستی دارای ویژگی                  

شرایط خا  محیطی و آب و هوای سرد و کوهستانی منطیقیه                                                  

هیای     دهد که این منطقه نیازمند بیررسیی                              باشند. این امر نشان می                      

هیای     تر برای شناسایی گیونیه                    های دقی         بیشتر و با ابزار و روش                      

 باشد.       خا  و احتما  ناشناخته میکروبی می                                

  م حظات اخ قی            

نویسندگان تمامی نکا  اخلاقی شامل عدم سرقت ادبی، انتشار                                                       

سازی را در این مقیالیه رعیاییت                            ها و داده         دوگانه، تحری  داده                  

 .اند   کرده    

 

 ت کر و قدردانی              

های مطالعاتی و آزمایشگاهی                           نویسندگان این مطالعه از همکاری                              

دانشگاه آزاد اسلامی ارومیه و همچنین مرکز مطالعاتی درییاچیه                                                         

ارومیه کما  تشکر را داشته و همچنین از جناب آقیای دکیتیر                                                      

محمدر ا اصغرزاده برای در اختیار قرار دادن اطلاعا  علمیی                                                       

 . و همکاری در نگارش این متن س اسگزارند                                    

 

 تعار  مناف            

 وجود ندارد.           
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