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 Introduction: Bacteria are the most abundant and richest group of organisms that play a 

vital role in many important ecosystem processes; hence their diversity has been investigated 

in various studies. This research was conducted with the aim of investigating the 

phylogenetic diversity of bacteria in the Karoon River and its relationship with sediment and 

fish. 

Materials & Methods: This study was conducted in the spring of 2022 and on the bacteria 

of water samples, sediment and Cyprinus carpio, Tilapia zilli and Barbus barbulus of 4 

stations of the Karoon River in Ahvaz city. Sequencing was used to purify the strains. 

Genomic DNA gene extraction was performed using general primers and the gene related to 

the ribosomal subunit (16S rRNA) was amplified. Phylogenetic analysis of the strains after 

determining the similar sequences and aligning the sequences, editing and drawing the 

phylogenetic tree with MEGA software (V.11) was performed. 

Results: 50 strains of 8 bacterial families were isolated from water, sediments and fish. The 

strains belonging to the Bacillus family had the highest frequency in water, sediment and 

fish (P<0.05). Also, in all the sampling areas, the bacterial diversity in the sediment was 

more than that of the water, and the composition of the bacterial community in the digestive 

system of fishes was more similar to the sediments on the riverside. 

Conclusion: According to the results of the present study and the effectiveness of fish gut 

bacteria from sediments, knowing the natural bacterial flora of fish ecosystems can be 

effective in managing aquatic ecosystems and using them for different uses. On the other 

hand, due to the possibility of the spread of non-indigenous pathogens or resistant to 

antibiotics as a result of human sewage entering the river, it seems necessary to maintain the 

health of the river and purify the sewage before entering the Karoon River. 
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 رسوب، آب و ماهيان در رودخانه كارون   هاي فيلوژنتيكی و ارتباط باكتري تنوع

 )مطالعه موردي شهر اهواز( 
 
 

 

 2، هومان قاسمی1، نرسی نصیرآبادی1*لاله رومیانی

 
 شیلات، واحد اهواز، دانشگاه آزاد اسلامی، اهواز، ایران گروه    1
 پزشکی، دانشکده علوم پزشکی، دانشگاه تهران، تهران، ایران  گروه  2

 چکیده   کلمات کلیدی 
 باكتري

 ماهی 
 فیلوژنتیکی تنوع
  16S rRNAژن 

 كارون رودخانه 
 
 
 

دارند، از اين رو  نقش حياتي اكوسيستم مهم فرآيندهاي از بسياري در كه  هستند موجودات از گروه ترينغني و ترينفراوان هاباكتري   مقدمه:  

رودخانه كارون و   هايباكتري  فيلوژنتيكي تنوع پژوهش، با هدف بررسي ها مورد بررسي قرار گرفته است. اين  در مطالعات مختلف تنوع آن 

 ارتباط آن با رسوب و ماهيان انجام گرفت. 

، تيلاپيا  Cyprinus carpio)آب، رسوب و ماهيان كپورمعمولي ) هايهاي نمونهو روي باكتري   1401اين مطالعه در بهار    ها: مواد و روش 

(Tilapia zilli( و برزم )Barbus barbulus )4 شهر اهواز انجام شد. از روش كشت متوالي   در محدوده ايستگاه مربوط به رودخانه كارون

ژني  سازي سويهمنظور خالص  به استخراج  استفاده شد.  پرايمرهاي    DNAها  از  استفاده  با  واحد   عموميژنومي  زير  به  مربوط  ژن  و  انجام 

ها، ويرايش و رسم  هاي مشابه و همراستاسازي تواليها پس از تعيين توالي( تكثير گرديد. تحليل فيلوژنتيک سويه 16S rRNAريبوزومي )

 .   انجام شد MEGA (V.11)افزار درخت فيلوژنتيک با نرم 

ها، بالاترين فراواني را در آب، به خانواده باسيلوس متعلق هايخانواده باكتري از آب، رسوبات و ماهيان جدا شد. سويه  8سويه از    50  نتايج: 

( ماهيان داشتند  و  نمونه  هم(.  >0P/ 05رسوب  تمام مناطق  بيش چنين در  باكتريايي در رسوب  تنوع  تركيب جامعه    برداري  و  بود  از آب  تر 

 هاي ساحل رودخانه بود. تر شبيه رسوبات كناره باكتريايي دستگاه گوارش ماهيان بيش

نتيجه  و  مطالعه  گيري: بحث  نتايج  به  توجه  باكتري  با  تاثيرپذيري  و  طبيعي  حاضر  باكتريايي  فلور  شناخت  رسوبات،  از  ماهي  روده  هاي 

هاي مختلف موثر باشد. از طرفي با توجه به امكان  ها براي كاربري  هاي آبي و استفاده از آنتواند در مديريت اكوسيستماكوسيستم ماهي، مي 

ها در اثر ورود فاضلاب انساني به رودخانه، حفظ سلامت رودخانه و تصفيه  بيوتيکزاي غيربومي و يا مقاوم در برابر آنتي شيوع عوامل بيماري

 رسد.نظر مي   كارون ضروري به فاضلاب قبل از ورود به رودخانه
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 قدمه م
 هايچرخه   در را مهمي نقش هاباكتري  ويژه به هاميكروارگانيسم         

هاي  اكولوژيكي محيط   چنين  و هم نيتروژن و  كربن مانند بيوژئوشيميايي

 كوچكي اندازه بسيار دليل به ها  آن تنوع زيستيدارند.    بر عهده آبي

 مواد  چرخه در ها   آن اثرات  است، اما دارند در محيط پنهان مانده كه

 هاميكروارگانيسم تنوع مطالعه .(3،  2 ،1) است شده شناخته كاملاً غذايي

 و ژنتيكي افزايش ذخيره و هازيستگاه طبيعي فلور بهتر شناخت باعث

 را بيوتكنولوژي در استفاده  پتانسيل كه گرددمي هاييگونه جداسازي

در تا باشندمي دارا موثر    . شود برداشته صنعتي استفاده جهت گام 

مقايسه روش بررسي  ديمتعد ايهاي    باكتريايي  جمعيت تنوع براي 

 هاييويژگي ها دارايروش  اين  از يك هر  .(6،  5،  4)  گرفته است  انجام

رو در  (. از اين8  ،7ي نيستند )كامليك روش   عموماً هيچ  اما  باشندمي

  كشت  نوع محيط  بر  علاوه زيستي تنوع بررسي براي  هاي اخيرطي سال

مورد  نيز  ها  جهت تكثير و آناليز ژن  PCR، روش مولكولي  اختصاصي

 هاميكروارگانيسم از بخشي هاروش اين در  البتهگيرد.  استفاده قرار مي

 نوع چنين  همو   ندشونمي گرفته نظر در بودن كشت غيرقابل  دليل به

 روي  بر تواندمي انتخابي فيزيكي شرايط و محيط كشت و كشت  روش

هاي متعلق  سويه تماميروش،   (. براساس اين9)  تاثيرگذار باشد نتيجه

را    ،به يك گروه فنوتيپي  ثبات صفات  از  قبولي  قابل  و    دارندسطح 

شود انجام  معين  سويه  يك  از  بيش  با  بايد  گونه  يك    . (10)  بيان 

  اكثراً  ،تر  درصد يا كم 7/98ريبوزوم  RNA تفاوتي با ميزان يهاسويه 

زياد در توالي    زيرا تفاوت نسبتاً  ، باشندمي   ختلفهاي ماز اعضاي گونه 

16S rRNA  يك ساختار   دهنده  نشان  DNA  .اين فيلو   متفاوت است  

متفاوت    رشد، توانايي  سرعت  محيطي،  نظر خصوصيات زيست  ها ازگروه 

آنتي به  نسبت  مقاومت  الگوي  و  قندها  از  استفاده  از  بيوتيكدر  ها 

باكتري با  مبارزه  در  موضوع  اين  كه  هستند  متمايز  هاي  يكديگر 

(.  11بيوتيك مورد استفاده اهميت بالايي دارد )زا و نوع آنتيبيماري

ترين عوامل تهديدكننده صنعت پرورش  در حال حاضر يكي از مهم

كه ساليانه    ها استخصوص باكتري  هزا بعوامل بيماري  جهان  آبزيان در

پرورشميليون به  دلار  ميها  وارد  خسارت  از  دهندگان  يكي  و  كند 

شود. جهت بررسي  پروري محسوب ميتوسعه آبزي موضوعات مهم در

عوامل  بيماري و  محيط  ماهي،  بين  ارتباط  شناخت  آبزيان،  هاي 

زا بسيار مهم است و پايه و اساس مديريت صحيح در تكثير و  بيماري

هاي روده  باكتري  جمعيت  ساختار ،و همكاران   Sadarباشد. پرورش مي

و   Faeed( و  12ها )  بيوتيكي آنمزارع پرورش ميگو و مقاومت آنتي

هاي موجود در مزارع پرورش ماهي گلدفيش  روي باكتري  ،همكاران

(Carassius auratus،) (.13) اندداده  را انجام مطالعاتي Kim همكاران،   و

معده  باكتري عمده  زيستگاه  42هاي  نوع  با  آن  ارتباط  و  را    ماهي 

اي به نام گتوند وارد  (. رودخانه كارون در منطقه14اند )بررسي كرده 

مي خوزستان  زردكوه  دشت  از  رودخانه  اين  اصلي  سرچمشه  شود. 

چندين رودخانه    هم پيوستن  هكه از ب  زاگرس است  هايبختياري و كوه

آباد، منج، كوهرنگ، بارفت و  تر از همه آب ونگ، بهشتفرعي و مهم

باشد. يكي از دلايلي كه سبب توجه به آلودگي رودخانه  خرسان مي

و كشاورزي   شهري، صنعتي هايكارون شده است تخليه انواع فاضلاب

اين رودخانه به  استفاده از آب  آبزيان    به آن در كنار  منظور پرورش 

هاي اين رودخانه، جهت  باكتري  رو، شناسايي فيلوژنتيكي  است. از اين

باكتري كنترل  و  بيماريشناسايي  ماهي  هاي  پرورش  مزارع  در  زا 

اهميت بالايي دارد و با توجه به گسترش روزافزون و وجود تفاوت در  

ها و فقدان اين مطالعه  بيوتيكي در بين فيلوگروهالگوي مقاومت آنتي

هدف با  مطالعه  اين  كارون،  رودخانه    فيلوژنتيكي  تنوع بررسي در 

ها با هم در   هاي موجود در آب، رسوب و ماهي و ارتباط آن باكتري

 شهر اهواز انجام شده است.   محدوده رودخانه كارون در

 

 ها مواد و روش 

 مورد  محدوده توپوگرافي هاي  نقشه ابتدا  برداري  نمونه انجام  براي         

 با  بردارينمونه  هايايستگاه  قرار گرفت. بررسي مورد  و تهيه مطالعه

  )شكل  شد رودخانه انتخاب به دسترسي امكان و طبيعي  شرايط به توجه

  1401سال   فروردين تا ارديبهشت از  تصادفي  روش  برداري به(. نمونه 1

رودخانه  در ايستگاه  در  انجام  اهواز  شهر  محدوده   در  كارون  چهار   شد. 

ايستگاه  بررسي  هايتمامي  درجه    20±53/0  ميانگين آب  دماي  مورد 

محدوده سانتي  و  بين  گراد  سانتي  22تا    20اي  داشت.  درجه  گراد 

انجام شد. نمونه   150و    100،  50برداري در فواصل  نمونه  هاي  متر 

  سي سي  50  استريل با ظرفيت   پلاستيكي  هايآب با استفاده از فالكون

محدوده چهار    در  بستر رودخانه  هايكناره از رسوبات هاي( و نمونه15)

نمونه16)  انجام شد  ايستگاه ماهيان(.  از  به  25)  بومي  برداري   نمونه( 

از استفاده  با  تصادفي  چشمه  روش  اندازه  با  نايلوني    6-10  تور 

متر كه داراي    500-200هايي به طول  رشته)  قلاب  و نيزمتر  سانتي

در مجموع    باشد( انجام شد.  متر مي  5تا    3  تعدادي قلاب در فواصل

نمونه(   25نمونه( و ماهي )  180نمونه(، رسوب )   180آب )  نمونه 540

نمونهجمع شد.  يخ  هاآوري  كنار  ممكن حداقل در و در   به زمان 

شهيد چمران    دانشگاه پزشكي  علوم  دانشكده  شناسي  ميكروب  آزمايشگاه

  .شدند دارييخچال نگه در  آزمايش انجام از قبل تا  و  اهواز منتقل  شهر 

در    برداري نشان داده شده است.، مختصات نقاط نمونه1در جدول  

ميكرومتر براي حذف   45هاي آب با استفاده از فيلتر نمونه  آزمايشگاه

از  جلبك استفاده  با  سپس  شدند.  فيلتر  بزرگ  معلق  ذرات  و  ها 

)مدل   دور  HB320سانتريفيوژ  با  ايران(  بهسان،  ساخت شركت   ،5  
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منظور تلقيح به محيط   هزار دور در دقيقه، سانتريفيوژ و از رسوب به

درجه   37هاي كشت در دماي  استفاده شد. محيطبلاد آگار  كشت  

( Memmert IN55, Germany) انكوباتور در ساعت 24 مدت  به گرادسانتي

 رسوب نمونه از گرم  25  رسوبات،  هايمورد نمونه در  (.15انكوبه شدند )

  pHبا TSB (Trypticasein Soy Broth )ليتر به محيط  ميلي  225 به

 رقت   تا  متوالي  هايها با استفاده از رقتسپس نمونه .شد منتقل 3/7

هاي  جداسازي تلقيح شدند. محيط  جهت  بر روي محيط بلاد آگار5-10

  شدند  گراد انكوبهسانتي درجه  37 دماي در ساعت  24 مدت  كشت به

و    (Tilapia zilliتيلاپيا )،  Cyprinus carpio)هاي كپور )گونه (.  16)

شناسايي با استفاده    و  صيد  كارون  ( از رودخانهBarbus barbulus)  برزم

قبل از باز كردن حفره بدن،  .  (17)  انجام شد  Coadشناسايي    از كليد

گرم از   25. درصد ضدعفوني شد 70  جانبي ماهي با الكل سطح بطني

  مجاورت  در واسكالپل   تيغ و قيچي از استفاده با  محتويات روده ماهي

ساعت در    24مدت    و به  منتقل  TSB  محيط ليتر  ميلي  50  به  شعله

 (.  14گراد انكوبه شدند )سانتي  درجه  37دماي  

متوالي    كشت  هاسويه  سازيخالص   منظور  به  :هاسویه  سازی  خالص        

هايي كه بعد از چند بار متوالي كشت،  شد. كلني ها انجامكلوني از تك

ويژگي نظر  از  ثابتي  ريختمشخصات  و  گرم  )  هاي   و فرمشناسي 

( از خود نشان دادند به  رنگدانه توليد  و  سلول  مورفولوژي اندازه كلني،

 (. 18عنوان كلوني خالص در نظر گرفته شدند )

شناسايي  : ها شناسایی مولکولی و تحلیل فیلوژنتیک سویه       

جدايه ژن  نهايي  توالي  تعيين  و  تكثير  با  منتخب    16S rRNAهاي 

روش جوشاندن    ژنومي به  DNAهاي منتخب انجام شد. ابتدا از نمونه

كلني مخلوط با آب مقطر استريل    هاي تك(. نمونه19شد ) جداسازي

ميكروتيوب  Dry Block Heatingليتر در دستگاه  ميلي  2هايي  در 

Thermoblock    دقيقه و   15مدت    گراد به  درجه سانتي  95در دماي

درجه   -20دقيقه در دماي    5مدت    سپس جهت شوک سرمايي به

   rpm  دقيقه با دور  5مدت    ها بهگراد قرار گرفتند. ميكروتيوب  سانتي

پرايمرهاي  استفاده  با  PCR  شد.  سانتريفوژ  4000   -'27F:5موميع  از 

(19) AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3' 1492وR:5'-GGTT 

ACCTTGTTACGACTT-3' انجام گرفت. محصول PCR منظور به 

نتايج حاصل از آن با    آوران ارسال شد.شركت ژن فن به توالي  تعيين

نرم از  نرم   Chromas Proافزار    استفاده  از  استفاده  با  و  افزار  ويرايش 

BLAST  ترين  ها، نزديكهاي معتبر ثبت شده در پايگاه دادهبا توالي

مشخص شد. تحليل فيلوژنتيك    16S rRNAسويه از نظر توالي ژن  

ها، ويرايش  توالي همراستاسازي و  مشابه هايتوالي از تعيين ها پسسويه

 . (20انجام شد )  MEGA  (V.11)افزار  درخت فيلوژنتيك با نرم و رسم

 

مطالعاتی   های ایستگاه از برداری نمونه جغرافیایی موقعیت :1جدول 

 (1401شهر اهواز )سال  رودخانه کارون در محدوده

 منطقه 

 برداری  نمونه

مختصات 

 جغرافیایی

 نوع نمونه 

 آب رسوب ماهی

 پل كيانپارس 
˝15 12َ   31 ₒN: 

12 43 48E: 
 *  *  * 

 پارک جزيره 
07 20 31ₒN:  

49 40 48E: 
 *  *  * 

 پل پنجم
37 31ₒ18N:  

54 39 48 E: 
 *  *  * 

 پارک ماليات 
48 31 ₒ16N:  

36 39 48 E: 
 *  *  * 

 

 نتایج 
  پليت حاوي دو باكتري   ها:مولکولی باکتری آزمایشات  نتایج

شكل   در  شده  جداسازي  است.    -2خالص  شده  داده  نشان  الف 

هاي آب،  هاي باكتريايي نمونهدر كل ايزوله  16S rRNAباندهاي ژن  

باندهاي   الكتروفورز  ژل  شناسايي شد.  ماهيان  روده  درون  و  رسوب 

 نمونه 400بين ازب نشان داده شده است.    -2تشكيل شده در شكل  

و   رسوب  ژنروده  آب،  بررسي  با  سويه    16S rRNA   ،50ماهيان 

  ها غالب بودند. باسيلوس  و خانوادهدست آمد    هخانواده ب  8باكتري از  

ايزوله مولكولي  هويت  تعيين  و  شناسايي  باكترينتايج  روده  ا هاي  ي 

در     16S rRNAماهي، رسوبات و آب با استفاده از تعيين توالي ژن

 آمده است.   5تا    2جداول  

   

 
برداری آب، رسوب و ماهی در رودخانه کارون  نمونه نقاط : موقعیت1شکل 

 ( 1401شهر اهواز )سال  در محدوده
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 الف                              
D14- Aeromonas veronii D10-2- Bacillus flexus 

 ب                                                             

 16S rRNAباندهای ژن  -ب ،روی محیط کشت بلاد آگار های خالص باکترینمونه -الف: 2شکل 
 

 شهر اهواز  ها از آب، رسوبات و ماهیان بومی رودخانه کارون در محدوده :  نتایج مرفولوژی باکتری2جدول  
 Cell shape 

 
 Gram stain 

 
Species 

coccus-shaped + Pseudarthrobacter phenanthrenivorans 
rod-shaped - Aeromonas hydrophila 
rod-shaped - Phaeodactylibacter xiamenensis 

rod-shaped +/ variable  Peribacillus frigoritolerans 

rod-shaped  variable Bacillus flexus 

rod-shaped + Bacillus safensis 
Rod- shaaaped - Comamonas aquatica 

rod-shaped - Aeromonas allosaccharophila 
rod-shaped - Aeromonas veronii 

 

rod-shaped + Bacillus paramycoides 

rod-shaped - Klebsiella pneumoniae subsp. rhinoscleromatis 
rod-shaped + Exiguobacterium profundum 

rods which are 83% motile - Enterobacter hormaechei 

rod-shaped - Klebsiella sp. 

heterotypic synonym + Bacterium enrichment 

rod-shaped - Shewanella litorisediminis 
rod-shaped - Aeromonas dhakensis 

rod-shaped + Bacillus thuringiensis 

rod-shaped - Proteus terrae 
rod-shaped - Proteus vulgaris 

rod-shaped - Escherichia coli 

rod-shaped - Kluyvera sp. 
rod-like + Kurthia sp. 

rod-shaped - Aeromonas jandaei 

rod-shaped + Bacillus licheniformis 
rod-shaped + Bacillus sp. 

rod-shaped - Proteus sp. 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1822247316
https://lpsn.dsmz.de/species/pseudarthrobacter-phenanthrenivorans
https://en.wikipedia.org/wiki/Rod-shaped
https://en.wikipedia.org/wiki/Gram-positive_bacteria
https://en.wikipedia.org/wiki/Gram-variable
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1822247316
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 های آب  نمونهاز  16S rRNAبا توالی ژن  شده های تعیین هویت باکتری :3جدول 

 ایستگاه نوع باکتری  تعداد نمونه )در هر تراکست(  نوع نمونه 
A1 (50m) A2 (100m) A3 (150m) 

 Pseudarthrobacter phenanthrenivorans, Aeromonas sp. Bacillus flexus, Klebsiella 15 15 15 آب

pneumoniae subsp. Rhinoscleromatis 
1 

 15 15 15 آب
Aeromonas sp. 

Bacillus flexus, Klebsiella pneumonia, Bacterium enrichment, Klebsiella sp. 2 

 Pseudarthrobacter phenanthrenivorans, Aeromonas sp., Bacillus flexus, Klebsiella 15 15 15 آب

pneumoniae subsp. Rhinoscleromatis, Klebsiella sp. Aeromonas veronii 
3 

 15 15 15 آب
Pseudarthrobacter phenanthrenivorans, 

Aeromonas sp. 

Bacillus flexus, Klebsiella sp., Bacterium enrichment, Bacillus sp. 
4 

 

 رسوبات از  16S rRNAبا توالی ژن  شده های تعیین هویتباکتری :4جدول 

 ایستگاه نوع باکتری  تعداد نمونه )در هر تراکست(  نوع نمونه 
A1 (50m) A2 (100m) A3 (150m) 

 15 15 15 رسوب 
Shewanella xiamenensis, Peribacillus frigoritolerans, Bacillus flexus, 

Uncultured beta proteobacterium  Aeromonas 

allosaccharophila  
1 

 15 15 15 رسوب 
Bacillus sp., Bacillus safensis, Bacillus flexus, Aeromonas hydrophila, 

Exiguobacterium profundum, Enterobacter hormaechei, Shewanella 

litorisediminis, Aeromonas dhakensis 
2 

 15 15 15 رسوب 
Bacillus sp., Bacillus safensis, Bacillus flexus, Aeromonas hydrophila, 

Shewanella litorisediminis, Aeromonas dhakensis, Enterobacter hormaechei 3 

 15 15 15 رسوب 
Bacillus licheniformis, Aeromonas dhakensis, Bacterium enrichment, 

Enterobacter hormaechei, Bacillus paramycoides 4 

 

 ماهیان از  16S rRNAبا توالی ژن  شده های تعیین هویتباکتری :5جدول 

 ایستگاه نوع باکتری  تعداد نمونه )در هر تراکست(  نوع نمونه 
A1 (50m) A2 (100m) A3 (150m) 

 5 - 2 كپور معمولي 

Bacillus thuringiensis, Escherichia coli, Pseudarthrobacter 

phenanthrenivorans, 

Aeromonas sp. 

Bacillus flexus, Shewanella xiamenensis, Peribacillus 

frigoritolerans, Bacillus flexus, 
Uncultured beta proteobacterium  Aeromonas 

allosaccharophila,  

1 

 Escherichia coli, Proteus vulgaris, Kluyvera sp, Bacillus 2 - 2 برزم 

flexus. Peribacillus frigoritolerans 1 

 Kluyvera sp., Bacillus thuringiensis, Escherichia coli, Kurthia 3 - 1 تيلاپيا
sp., Peribacillus frigoritolerans, Bacillus safensis 1 

 - 2 - كپور معمولي 
Escherichia coli, Bacillus thuringiensis, Proteus terrae, 

Aeromonas hydrophila, Peribacillus frigoritolerans, Bacillus 
safensis 

2 

 - 3 - برزم 
Bacillus thuringiensis, Proteus terrae, Peribacillus 

frigoritolerans, Bacillus safensis 2 

 - - - تيلاپيا
Kluyvera sp., Bacillus thuringiensis, Escherichia coli, Kurthia 
sp., Peribacillus frigoritolerans, Bacillus safensis, Aeromonas 

allosaccharophila 
2 

 - 3 2 كپور معمولي 
Bacillus thuringiensis, Escherichia coli, Bacillus sp., Bacillus 

flexus,  

Aeromonas veronii 

 Bacterium enrichment, Aeromonas jandaei 
3 

 Escherichia coli, Bacillus sp., Enterobacter hormaechei 3 - - 2 برزم 

 - 2 1 تيلاپيا
Bacillus thuringiensis, Bacillus sp., Escherichia coli, Proteus 

vulgaris, Shewanella litorisediminis 
3 

 4 - 6 كپور معمولي 
Bacillus thuringiensis st, Proteus vulgaris, Kluyvera sp., 

Bacterium enrichment, Aeromonas dhakensis, Enterobacter 

hormaechei 
4 

 Kurthia sp., Bacillus thuringiensis, Exiguobacterium - - 2 برزم 

profundum 4 

 1 - 2 تيلاپيا
Kurthia sp., Bacillus thuringiensis, Bacillus sp., Shewanella 

litorisediminis, Enterobacter hormaechei Exiguobacterium 

profundum, Bacillus flexus 
4 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_2221318931
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_2221318931
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_2221318931
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1822247316
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_2221318931
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_469520412
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_2221318931
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_469520412
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_1822247316
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 بانك در آمده دست به هايتوالي:  هاباکتری  فیلوژنتیک آنالیز       

ناليز  . آدريافت شد كدام هر به مربوط  ژني  توالي و ثبت  NCBIژني  

مورد    7نسخه    MEGAافزار    دست آمده با استفاده از نرم  ههاي بداده

 .   (3شكل  )بررسي قرار گرفت  
 

 
 MEGAافزار  با نرم ب، رسوبات و ماهیان بومیهای حاصل از آ وژنتیک جدایهفیل درخت: 3شکل 

 

 بحث 

  مهمي در  محيط، نقش  هايارگانيسمميكرواز  هاي ناشي  بيماري        

اين    .ندنكيم  ايفا  ماهي  گوارش  دستگاه  ميكروبي  فلور  گيريشكل با 

زا و  هاي بيمارياي وجود دارد كه طيف گونهندهآيهاي فزحال، نشانه

هاي ماهي در  چنين محدوده جغرافيايي و ميزبان در بين پاتوژن  هم

  شود مي  جديد زايعوامل بيماريظهور   به  كه منجر  حال گسترش است

دليل    اين موضع در مناطق گرمسيري مثل استان خوزستان به  (.20)

تري دارد زيرا با افزايش درجه حرارت،    دماي بالاي آب اهميت بيش

باكتري رشد  براي  مناسبي  ميمحيط  ايجاد  نتيجه ها  در  و  گردد 

يابد. ميكروبيوتاي روده ماهي در  هاي متابوليسمي افزايش ميفعاليت

مختلف مانند توليدمثل، رشد، تغذيه، ايمني  فيزيولوژيكي عملكردهاي

عنوان   ،و همكاران  Nayak(. 22 ،21)نقش دارند   هاي استرسو پاسخ

كردند كه ميكروبيوتاي دستگاه گوارش ماهي نقش حياتي در تغذيه، 

چنين ميكروبيوم روده   (. هم23ايمني و مديريت سلامت ماهي دارد )

 ، ايمني (25)  رفتار(  24)  سيستم عصبيماهي نقش حياتي در رشد  

و(26) غذا  )  ، هضم  دارد.  27متابوليسم  ميزبان  و  (  ميزبان  فيلوژني 

  هستند  ماهيدهنده ميكروبيوم روده شكل   غذايي دو عامل اصلي  رژيم

حاضر نشان داد سويه اصلي آب، رسوبات و    هاي مطالعه يافته(.  28)

چنين   ها بود. همبه خانواده باسيلوس كارون متعلق در رودخانه ماهيان

هاي  نتايج نشان داد كه غنا و تنوع باكتريايي رسوبات بالاتر از نمونه

هاي دستگاه   ماهي و آب بود، ولي شباهت بين باكتري گوارش دستگاه
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بود. فواصل    تر از آب  هاي ساحل رودخانه بيشكناره   گوارش و رسوبات

سويه بين  نشان  ژنتيكي  فيلوژنتيك  درخت  در  موجود  مختلف  هاي 

بالا، جهش پايين در ژن   پايداري در    16S rRNAدهنده شباهت  و 

است.   مطالعه   Sadeghiمحيط  در  آناليز  و همكاران،  و  شناسايي  اي 

سفيد غربي پرورشي   هاي ويبريو جدا شده از ميگويسويه فيلوژنتيكي

را روش مناسبي    16S rRNAدر استان هرمزگان، با استفاده از ژن  

ها ذكر كردند و عنوان كردند كه تغييرپذيري  براي شناسايي باكتري 

گونه  ژنوم  ميان  در  انعطاف  بين  و  ژنتيكي  فاصله  عامل  ويبريو  هاي 

  Pourgholam  (.29) ستا  فيلوژنتيك  درخت  در  موجود  مختلف  هايسويه 

آ از  همكاران،  باكتري    16S rRNAژن    PCRناليز  و  تفكيك  براي 

استان و تشخيص    8هاي  عامل بروز بيماري در ماهي   استرپتوكوكوس 

( كه تائيدكننده توانايي  30بيوتيك مربوطه استفاده كردند )نوع آنتي

16S rRNA   ها است.  در مطالعه حاضر در تمايز و شناسايي باكتري

Shahnavaz    وGhassemzadeh،  درياچه هاي  باكتري  فيلوژنتيكي تنوع 

ها را مورد مطالعه قرار دادند. نتايج نشان    آن اكولوژي   نقش و  بزنگان 

-beta-Gammaهايگروه  به  متعلق شده شناسايي هاي سويه  كه  داد

Proteobacteria  ،Bacteroidetes    وFirmicutes  هاي   جنس بود. تنوع 

،  Pseudomonasشامل  و بوده تر  منفي بيش گرم  هايري باكت به متعلق
Xanthomonas، Luteibacter، Varivorax، Collimonas، Flavobacterium   

 تري  كم تعداد و تنوع  از مثبت گرم  هاي باكتري  كه درحالي.  باشدمي

،  Bacillus،  Fictibacillus، Staphylococcus  هايجنس  شامل و  بوده برخوردار 
Paenibacillus  هاي گرم مثبت با مطالعه  از نظر نوع باكتري كه    بود

هم ميحاضر  را  موضوع  اين  و  ندارد  تفاوت خواني  به  توجه  با  توان 

و ماهي توجيه كرد كه شرايط    زيست باكتري  و رودخانه محل زيستگاه

  Fadaeifardزيست محيطي متفاوتي براي باكتري فراهم كرده است.  

راكري،   لاكتوكوكوس گارويه و پرسيناهاي  حضور باكتري  ،و همكاران

و كبد ماهي   آلژينوليتيكوس در كليه  ويبريو  آئروموناس هيدروفيلا، 

نيل   كنترل    (O. niloticus)تيلاپياي  كردند كه  عنوان  و  گزارش  را 

زيست باكتري يعني   مديريت محيط  ها بايد با تكيه براين نوع آلودگي

  ، و همكاران  Nekuiefard  .(31)آب و نيز غذاي ماهي صورت گيرد  

وجود آلودگي باكتريايي در آب درياچه را خطري جدي براي سلامت  

ماهيان پرورشي و نيز مصرف كنندگان دانستند و پيشنهاد كردند كه  

ها  ممانعت و يا كاهش ورود آلاينده جهت و نظارتي مديريتي هايبرنامه

هاي  ي آبهاي ميكروب. در واقع آلودگي(32)ها اتخاذ شود به اين آب

ين آلودگي  ا  خود آبزي با انتقال  ماهي، علاوه بر پرورش مرتبط با مزارع

به جوامع مصرف كننده و كاهش تقاضا براي مصرف ماهي ناشي از  

   Naderiاي را نيز به همراه دارد.هاي مالي گسترده آلودگي، خسارت

امكان شيوع آلودگي در نتيجه مصرف ماهيان آلوده به   ،و همكاران 

اقليمي، محدوديت    توجه به شرايط  . با( 33)دانستند   را محتمل باكتري

موجب   فاضلاب  توليد  افزايش  و  روزافزون جمعيت  رشد  آب،  منابع 

زا شده است. از  هاي بيماريويژه ورود پاتوژن  زيست به  آلودگي محيط

آلاينده  اين تعيين  طريق  رو  از  آلودگي  كنترل  پيشگيري،  آن،  هاي 

تصفيه فاضلاب و استفاده بهينه از منابع آب موجود با توجه به نياز  

خصوص در كشاورزي و پرورش آبزيان، الزامي است. از جمله    هآبي ب

هاي ميكروبي اشاره  توان به آلودگيها ميپيامدهاي اين گونه آلودگي

نمود كه علاوه بر خود آبزيان، با انتقال آلودگي به مصرف كنندگان  

توجه به نتايج  (. با34،  35خسارت مالي و شايد جاني را سبب شوند )

و امكان  ماهي از رسوبات   هاي رودهباكتري  حاضر و تاثيرپذيري مطالعه

ها  بيوتيكزاي غيربومي و يا مقاوم در برابر آنتيشيوع عوامل بيماري 

انساني فاضلاب  ورود  اثر  و    در  رودخانه  سلامت  حفظ  رودخانه،  به 

 رسد. نظر مي  به رودخانه كارون ضروري به فاضلاب قبل از ورود تصفيه
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