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Abstract 

Anaerobic digestion is a microbial process that is widely used for the treatment of organic waste. 

Anaerobic digesters are considered an efficient method for waste management and renewable energy 

production. In this study, the communities of bacteria and archaea in the anaerobic digester of the 

Isfahan municipal solid waste treatment facility were investigated using the 16S rRNA gene next-

generation sequencing technique. The main objective of this study was to identify and evaluate the most 

significant bacteria that play a key role in biogas production. The results of this study demonstrated that 

the microbial community in the anaerobic digester of the Isfahan region was mainly composed of two 

phyla: Bacteroidota (44.7%) and Firmicutes (30.5%), which together accounted for 75.2% of the total 

microbial population. Furthermore, the phyla Proteobacteria (9%), Cloacimonadota (5.6%), 

Patescibacteria (5.6%), and Actinobacteriota (4.5%) were present in significant proportions. At the 

genus level, uncharacterized genera, such as DMER64 and LNR_A2-18, were identified as dominant 

groups. In contrast, the presence of key functional genera, including syntrophic bacteria such as 

Syntrophomonas and Pelotomaculum, which play a crucial role in degrading long-chain fatty acids, 

along with hydrogenotrophic methanogens such as Methanobrevibacter, indicated the existence of an 

efficient metabolic network within this system. By identifying the microbial community and key 

functional groups, this study provides insights into the metabolic capacity of the digester. These 

findings can serve as a foundation for future studies investigating the direct relationship between these 

microbial communities and digester performance indicators, such as the methane production rate, and 

for proposing practical strategies for process optimization. 
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Introduction 

Anaerobic digestion is a vital microbial process for organic waste treatment and renewable energy generation. The 

effectiveness of this technology depends on the microbial communities responsible for breaking down organic 

material. Techniques such as 16S rRNA gene amplicon sequencing and shotgun metagenomics offer remarkable 

opportunities to explore and understand the microbial communities within anaerobic systems. These advanced 

methods provide crucial insights into the taxonomy and functional potential of these microorganisms. By utilizing 

these methods, researchers can gain a deeper understanding of these ecosystems in terms of their structure and 

functions. 

Despite global advancements, there is a significant knowledge gap regarding the microbial ecology of operational 

municipal solid waste (MSW) digesters in Iran. This study addresses this gap by investigating the bacterial and 

archaeal communities in Iran's first successful pilot-scale anaerobic digester for MSW, located at the Isfahan 

compost plant. Using 16S rRNA gene NGS, this study aimed to establish the first profile of this unique microbial 

ecosystem and identify key functional groups, such as syntrophic bacteria and methanogens, essential for the 

anaerobic degradation process. This foundational research provides critical baseline data for assessing system 

performance and informing optimization strategies for sustainable biogas production from urban waste under local 

conditions. 

 

Materials and Methods 

A composite sample was collected from the effluent of a pilot-scale plug-flow anaerobic digester treating 

municipal solid waste in Isfahan during a period of stable operation. Concurrently, key operational parameters, 

including pH, total solids (TS), volatile solids (VS), volatile fatty acids (VFA), total alkalinity, and biogas 

volume/composition, were recorded. Genomic DNA was extracted from the sludge sample using a modified 

phenol-chloroform protocol described previously. The V4 hypervariable region of the 16S rRNA gene was 

amplified using barcoded primers 515F and 806R, following a standardized PCR protocol. 

The amplicons obtained were purified, and sequencing libraries were prepared using the Illumina TruSeq DNA 

PCR-Free Kit. High-throughput sequencing was performed using an Illumina NovaSeq platform, generating 250-

bp paired-end reads. Bioinformatic processing included merging paired-end reads, quality filtering and chimera 

removal. High-quality sequences were clustered into operational taxonomic units (OTUs) at a 97% similarity 

threshold using UPARSE. Taxonomic classification was performed using the SILVA database (v138) and the 

RDP Classifier. Subsequent analyses, including alpha and beta diversity calculations, were conducted using 

QIIME and R. The raw sequencing data are publicly available in the NCBI SRA under the BioProject accession 

number PRJNA1131470. 

 

Discussion of Results and Conclusions 

The municipal solid waste that entered the waste processing plant from 1401 to 1403 contained 72.58% organic 

matter, based on regular periodic analyses. The acidity of the organic fraction of the digester input waste and 

output sludge was 5.85 and 9.27, respectively. In addition, the total organic carbon (TOC) values were reported to 

be 39.8 and 28.6%, respectively. The carbon-to-nitrogen (C/N) ratios were 21.86 and 12.22, respectively. 

The pH of the system was maintained within the neutral and optimal range of anaerobic digestion (7-9). The 

output sludge moisture was 78%, and the volatile solids (VS) to total solids (TS) ratio was 65%, indicating 

effective decomposition of organic matter. The total volatile fatty acid (VFA) concentration was 3500 mg/L and 

the total alkalinity was 19000 mg/L, indicating a good balance between acidification and methanogenesis 

processes. The specific methane production in this system was 508 m3/tonne of input volatile solids, with an 

average methane concentration in biogas of 55%, indicating good process efficiency under the existing operating 

conditions. 

The results of molecular analysis based on NGS data showed that the taxonomic composition of bacteria in the 

anaerobic digester was mainly dominated by the two phyla, Bacteroidota and Firmicutes, which together 

accounted for 75.2% of the total microbial community. The phylum Bacteroidota was the most abundant group, 

with 44,748 reads (44.7%), followed by Firmicutes with 30,453 reads (30.5%). The third group, Proteobacteria, 

was characterized by 8,968 reads (9%), whereas the other phyla contributed less than 6% of the sample microbial 

community. 
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Cloacimonadota (5583 reads, 5.6%) and Patescibacteria (5565 reads, 5.6%) were identified as the most 

prominent subphyla, followed by Actinobacteriota (4520 reads, 4.5%). The less abundant phyla included 

Cyanobacteria (1.6%), Spirochaetota (0.8%), Thermotogota (0.4%), and Chloroflexi (0.3%). The “Other” 

category, which included 14 additional phyla, comprised 1.4% of the community, with Synergistota (2.0%) and 

Bdellovibrionota (2.0%) being the most prominent members. 

The results of the metagenomic analysis showed that the microbial community of this anaerobic digester was 

dominated by two sequences with provisional tags DMER64 and LNR_A2-18, which did not belong to any 

known genus level in the reference database. The significant presence of unidentified_Chloroplast among the top 

30 genera is evidence of the plant origin of the substrate used in the digester. In addition, the presence of 

specialized fermenting genera, such as Syntrophomonas and Lactobacillus, in this assemblage indicates the high 

capability of the system to degrade complex organic materials. 

The obtained performance data confirmed that the digester was in a stable and efficient operating mode at the time 

of sampling. The specific methane production of 508 m³/t VS and the concentration of 55% methane in biogas are 

desirable indicators for municipal waste digesters. This good performance can be attributed to the healthy and 

complete microbial structure identified in the present. Maintaining the pH in the range of 7-9 provided a suitable 

environment for the activity of different microbial groups. The low pH value in the digester can affect and reduce 

the activity of microbes associated with the digestion process, particularly methanogenic bacteria. These bacteria 

require a neutral to slightly alkaline pH range for optimal activity, as they are highly sensitive to changes in pH. In 

this study, the recorded pH was within the range necessary for effective digestion and activation of methanogenic 

growth and biogas production. 

The composition of the microbial community identified in the digester under study provides an indication of the 

typical characteristics of an anaerobic digester of municipal waste. The predominant presence of fermentative 

bacteria, such as Sedimentibacter, Proteiniphilum, and Lactobacillus, which are involved in the degradation of 

proteins and carbohydrates, together with specialized centrotrophic bacteria such as, Syntrophomonas, indicates 

the existence of an efficient network for the degradation of complex organic matter in municipal waste. At the end 

of this metabolic chain, hydrogenotrophic methanogens, such as Methanobrevibacter, play a key role in the 

methane production process by utilizing the end products of centrotrophs, including hydrogen and carbon dioxide. 

Such microbial organization is considered to guarantee high efficiency of the system in biogas production. 
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 چکیده

 یعنوان روشبه یهوازیب یهاکاربرد دارد. هاضم یآل یهازباله هیتصف یطور گسترده برااست که به یکروبیم ندایفر کی یهوازیهضم ب

موجود در  هایآرکیو  هایپژوهش، جامعه باکتر نیاند. در امورد توجه قرار گرفته ریدپذیتجد یانرژ دیپسماند و تول تیریکارآمد در مد

 نیا یاست. هدف اصل ی شدهبررس 16S rRNAژن  دینسل جد یابییتوال کیاصفهان با استفاده از تکن یجامد شهر یهازباله یهوازیهاضم ب

جامعه  ندپژوهش نشان داداین  جینتا .دارند یدینقش کل وگازیب دیتول ندایاست که در فر ییهایباکتر نیترمهم یابیمطالعه شناخت و ارز

درصد بوده  7/34 با سهم Firmicutesرصد و د 5/00با سهم  Bacteroidotaدو شاخه  ازمنطقه اصفهان عمدتاً  یهوازیدر هاضم ب یکروبیم

درصد،  9با  Proteobacteria یهاشاخه ن،ی. علاوه بر ادهندیم لیرا تشک یکروبیکل جامعه م درصد از 2/57مجموع دردو  نیاست که ا

Cloacimonadota  درصد،  1/7باPatescibacteria  درصد و  1/7باActinobacteriota داشتند. در  چشمگیریحضور  زیدرصد ن 7/0 با

حضور  گر،ید یشدند. از سو ییغالب شناسا یهاجنسعنوان به LNR_A2-18و  DMER64مانند  یاناشناخته یهاسطح جنس، جنس

 هیدر تجز یدیکه نقش کل Pelotomaculumو  Syntrophomonasهمچون  کیسنتروف یهایباکتر رینظ یعملکرد همم یهاجنس

شبکه  کیوجود  ةدهند، نشانMethanobrevibacterازجمله  دروژنوتروفیه یهادارند، به همراه متانوژن ریچرب بلندزنج یدهایاس

 کیمتابول تیاز ظرف اطلاعاتی ،یعملکرد یدیکل یهاو گروه یکروبیجامعه م ییپژوهش با شناسا نیبود. ا ستمیس نیکارآمد در ا یکیمتابول

 یهاو شاخص یکروبیجوامع م نیا انیم مید که ارتباط مستقنباش یمطالعات آت یبرا یاهیپا دنتوانیحاصل م جی. نتاکندیهاضم فراهم م نیا

 دهند.می شنهادیپ یسازنهیبه یبرا یعمل یو راهکارها کنندمی یبررس امتان ر دیتول میزانهاضم، مانند  یعملکرد

 ها، بیوگاز، باکتریدینسل جد یابییتوال ،یابی متاژنومیکستوالی ،یزباله جامد شهر ،یهوازیهاضم ب :یدیکل هایواژه
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 مقدمه

که در  اندیشامل مواد MSW)1( یجامد شهر یهازباله

و  یخانگ یهامانند زباله ؛شوندیم ختهیدور ر یمناطق شهر

و  یآورجمع هایکه توسط شهردار یتجار یهازباله یگاه

پسماند از  تیریو مد یبه انرژ یدسترس .(1) ندشویدفع م

 یدرحال توسعه است. تقاضا یبزرگ کشورها یهاچالش

در  است؛ گرفته یشیاز عرضه پ تیرشد جمع لیدلبه یانرژ

که منابع متداول مانند نفت و گاز درحال کاهش  یحال

. کنندیم دیرا تشد یاگلخانه یو انتشار گازها هستند

 یهایانرژ افتنیبر  قاتیاز تحق یاریتمرکز بس جه،یدرنت

 یهانیگزیعنوان جابه یو باد یدیمانند خورش ریدپذیتجد

 لیدلمنابع به نیحال، ا نیبا ا ؛است افتهی شیسبز افزا

کامل به  ییقادر به پاسخگو ییوهواآب طیبه شرا یوابستگ

 .(2) ستندین یروزافزون انرژ ازین

متان  دیخود در تول ریچشمگ تیظرف لیدلبه یهوازیهضم ب

 نیبرجسته شناخته شده است. در ا یفناور کیعنوان به

با  ؛شوندیم دیتول یمتعدد و ارزشمند یهاتیمتابول ند،یافر

فعال  یهاومیکروبیاند منشان داده ریاخ قاتیحال، تحق نیا

 درخور یریپذمقاومت و انعطاف یدارا فرایند نیدر ا

در جهت  ییهاچالش هایژگیو نیهستند. هم یتوجه

 کی دیمنظور تمرکز بر تولبه هاومیکروبیم نیا یدستکار

به درک  یابیرو، دستنیازا ؛اندکرده جادیخاص ا تیمتابول

 یهوازیب یهاومیکروبیو کنترل م میتنظ تیقابل ترقیعم

 محورستیز عیصنا شرفتیپ یمهم برا یانهیزم تواندیم

 .(3) فراهم کند

 باتیترک لیو تبد هیدر تجز یدینقش کل هاسمیکروارگانیم

 هیمنظور تصفبهکه دارند  ییوراکتورهایدر ب هاندهیو آلا یآل

موجودات در  نیاند. اشده یانواع مختلف زباله طراح

و اساس عملکرد  اندشده یدهسازمان دهیچیپ اریبس یجوامع

دفن زباله جامد را  یهامحلفاضلاب و  یهاخانههیتصف

                                                           
1 - Municipal solid waste (MSW) 

و  یکروبیجوامع م نیا قیدق لی. تحلدهندیم لیتشک

 ،یکیلوژنتیف یهاآنها با استفاده از داده یبندطبقه

به  ستمیس یهادر نظارت بر واکنش یمتعدد یکاربردها

 یسازنهیتوسعه و به نیهمچن ،یاتیعمل یپارامترها راتییتغ

 ییشناسا. (0) دارد وراکتورهایب یمطلوب برا طیشرا

از  شیتا پ یهوازیهضم ب یهادر سامانه هاسمیکروارگانیم

بر  یکلون مبتن یهاساخت کتابخانه قیعمدتاً از طر نیا

با  .(7) رفتیپذیانجام م 2سنگر یابییو توال  16SrRNAژن

، هر نمونه DNA یتوال نییتع یسنت یها، در روشاین وجود

 یهانمونه یروش برا نی. اشود یجداگانه بررس طوربه دیبا

بزرگ،  اسیدر مق قاتیتحق یخصوص برابه ،یطیمح

از  یبیمعمولاً ترک یطیمح یهالازم را ندارد. نمونه ییکارا

DNA را شامل  هاسمیکروارگانیاز م یادیمتعلق به تعداد ز

از تعداد  DNA یهایتوال لی. استخراج و تحلشوندیم

 یطینمونه مح کیمختلف در  سمیکروارگانیم یادیز

و  یصورت موازبه DNA یهاخواندن داده ییمستلزم توانا

 یهایبرجسته فناور یژگیو نیدر سطوح مختلف است. ا

 .(1) شودیمحسوب م( NGS3) دینسل جدی توال نییتع

 یتحول، دینسل جد یابییتوال شرفتهیپ یهابا ظهور روش 

 یشناسرخ داده است که به پژوهشگران در حوزه بوم میعظ

 یهااز داده یاسابقهیحجم ب دهدیامکان م یکروبیم

صرفه بهمقرون یانهیکوتاه و با هز یرا در زمان یکیلوژنتیف

بهره  16SrRNAاز ژن  کسیمتاژنوم .(0) کنند دیتول

 یبندو طبقه ییشناسا یطور معمول برابهکه  ردیگیم

 1744ژن کوچک )حدود  نی. ارودیبه کار م هایباکتر

 یوتیموجودات پروکار انیطور گسترده در مبهباز( جفت

 یها. در روششودیم افتی هایو آرک هایباکتر رینظ

 ریتکث ییهاآغازگراز  تفادهبا اس DNA ،یابییمتداول توال

تطابق  16SrRNAژن  ةشدحفاظت یکه با نواح دشویم

 اریبس هیناح کیکم دست دشده،یتول یهاکونیدارند. آمپل

                                                           
2 - Sanger sequencing 
3 - Next-generation sequencing (NGS) 
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و  یابییتوال یبرا توانندیکه م شوندیرا شامل م ریمتغ

امکان  ،فرایند نی. اشونداستفاده  هایباکتر یبندطبقه

سلسله،  ریرا در سطوح مختلف نظ هانشخوا یبندطبقه

گونه فراهم  یشاخه، رده، راسته، خانواده، جنس و در موارد

 یهایتوال قیو تطب سهیبراساس مقا یبندطبقه نی. اآوردیم

داده مرجع  گاهیپا کیها با آمده از خوانشدستکوتاه به

16S شامل تعداد  لیو تحل هیتجز نیا جهی. نتردیگیصورت م

هر نمونه در سطوح  یبرا شدهیبندطبقه یهاشهکل خو

  .(1) است یبندمختلف طبقه

 یکردیعنوان روبه 1شاتگان کیمتاژنوم یابییتوال

شده را استخراج  DNAمیمستق یابییامکان توال تر،شرفتهیپ

 یترقیآن، اطلاعات دق جهیکه در نت کندیفراهم م

و  یسمیمتابول یعملکردها ،یکروبیم تیدرخصوص هو

نوظهور در  یهاژن ریمرتبط، نظ یستیز یهاداده ریسا

 ییهاشرفتیپ ها،یژگیو نی. افزون بر اردیگیدسترس قرار م

 یابییلعمق توا شیو افزا ییاجرا یهانهیکاهش هز رینظ

در مطالعه جوامع  کیمنجر به گسترش کاربرد متاژنوم

 ا،یشامل آب در یطیمح یهانمونه رینظ یکروبیم دهیچیپ

امر  نیشده است؛ ا نیریها، روده انسان و منابع آب شخاک

 یانیکمک شا ییهاطیمح نیبا وضوح بالاتر از چن لیبه تحل

 .(7) کرده است

 یهاسمیکروارگانیم نیتریعنوان اصلبهزا متان یهایآرک

 فراینددر  هایاما نقش باکتر ؛شوندیمتان شناخته م دیتول

آنها مرحله  رایز ؛است یاتیح اریبس زین یهوازیهضم ب

 هیتجز فهیوظ هایرا بر عهده دارند. باکتر فرایند نیا یمقدمات

مونومرها به  نیل ایبه مونومرها و سپس تبد دهیچیپ یمرهایپل

کربن را دارند؛  دیاکسیاستات و د دروژن،یه رینظ یباتیترک

 تیفعال یبرا ازیمورد ن هیعنوان مواد اولبه باتیترک نیا

 .(5) شوندیزا محسوب ممتان یهایآرک

                                                           
1 - Shotgun metagenomic 

از  وگازیب دیتول یبرا یهوازیساخت دستگاه هاضم ب طرح

در  رانیبار در انینخستدر اصفهان،  یجامد شهر یهازباله

 اسیشهر و در مق نیکمپوست ا یو فرآور دیکارخانه تول

 لیمکعب مستط کیدستگاه به شکل  نیاجرا شد. ا لوتیپا

 یچهار همزن عرض یشده و دارا یطراح یمتر 2 یافق

ی کار دیمتر مکعب و حجم مف 57/4 است. حجم کل آن

 24صورت روزانه، . به(1شکل ) متر مکعب بود 17/4

به داخل رآکتور  یجامد شهر یهازباله یبخش آل لوگرمیک

رطوبت  یهاضم که دارا نیاز ا یلجن خروج. شدیم قیتزر

از کمپوست  اینمونه عنوانبه بود، درصد 04 باًیتقر

 . شد یبررس یهوازیب

 یکروبیتوجه در شناخت جوامع مقابل یهاشرفتیبا وجود پ

 یاتاکنون مطالعه ،یدر سطح جهان یهوازیب یهاهاضم

ساختار و  یبه بررس NGS که با استفاده ازانجام نشده است 

 نهیفعال در زم یهوازیهاضم ب کی یکروبیعملکرد جامعه م

 ،یاخلأ داده نیبپردازد. ا رانیدر ا یپردازش زباله شهر

موفق کشور که  لوتیپا یهوازیهاضم ب نیاول بارةدر ژهیوبه

 کی، است در کارخانه کمپوست اصفهان احداث شده

 قیبه درک دق یابی. دسترودیشمار م مهم به یشکاف علم

و  ییشناسا ژهیوفرد، بهمنحصربه یکروبیجامعه م نیاز ا

 یهایمانند باکتر یدیکل یهاعملکرد گروه لیتحل

فهم بهتر  یمتانوژن، برا یهایو آرک کینتروفیس

نوآورانه و  ستمیس نیا ییبر کارا رگذاریثأت یهامسیمکان

 تیاهم یمحل طیعملکرد آن در شرا یسازنهیبه نیهمچن

 دارد. یاژهیو

پژوهش استفاده از روش  نیا یاساس، هدف اصل نیا بر

 نیاول جادیا یبرا 16S rRNA هیناح دینسل جد یابییتوال

 نیدر ا ییائو آرک ییایجامعه باکتر بینقشه جامع از ترک

مطالعه قصد دارد  ن،یهاضم در اصفهان است. علاوه بر ا

و  هانتروفیس ژهیو)به یدیکل یعملکرد یکروبیم یهاگروه

 رهیدر زنج یکه نقش محورکند  ییرا شناساها( متانوژن

عنوان مطالعه، به نیا .دارندمتان  دیو تول یهوازیب هیتجز
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هاضم  کی یکروبیم یاز اکولوژ یگزارش علم نینخست

را پوشش  یخلأ علم نیتنها انه ران،یدر ا یاتیعمل یهوازیب

 طیمعتبر و متناسب با شرا هیپا یهابلکه با ارائه داده دهد،یم

 ستم،یسلامت س یابیارز یمناسب برا یانهیزم ،یبوم

 نیتدو زیو ن گریمناطق د ایها یبا فناور ندهیآ یهاسهیمقا

 وگازیب دیراندمان تول داریبا هدف بهبود پا یعمل یراهبردها

 .آوردیدر کشور فراهم م یاز زباله شهر

 

 
 مستقر در کارخانه پردازش پسماند اصفهانهای جامد شهر اصفهان، هوازی بخش آلی زبالهپایلوت هاضم بی :1شکل 

Figure 1: The pilot anaerobic digester of the organic fraction of solid waste in Isfahan, located at the Isfahan Waste 

Processing Plant. 
 

هامواد و روش  

و  هوازیبیگیری از دستگاه هاضم نمونه

 های عملکردیداده

 انیراکتور جر ینمونه مرکب از خروج کیمطالعه،  نیدر ا

 تیریکارخانه مد لوتیپا اسیدر مق PFR)1( یستونیپ

در  یبردارشد. نمونه یآوردر اصفهان جمع یپسماند شهر

که  یراکتور )زمان داریپا یاتیاز دوره عمل یمقطع زمان کی

در حالت  pHو  وگازیب دیمانند تول یخروج یپارامترها

گرفت. هدف از  نجامبودند( ا دیثابت و بدون نوسان شد

نقطه  کیدر  یکروبیاز جامعه م یریثبت تصو ،یبردارنمونه

 ،یآوربود. بلافاصله پس از جمع داریپا فرایندمشخص از 

و در قرار داده شد  و بدون هوا لینمونه در ظروف استر

 یمنتقل و در دما ،شگاهیبه آزما گرادیدرجه سانت 0 یدما

                                                           
1 - Plug flow reactor (PFR) 

 یمولکول یزهایآنال نجامتا زمان ا گرادیدرجه سانت -24

 شد. ینگهدار

مربوط به  یهاداده ،یکروبیم یبردارهمزمان با انجام نمونه

 یآورکارخانه جمع یاتیعمل شیپا ستمیعملکرد هاضم از س

 یشامل پارامترها شدهیآورشد. اطلاعات جمع

 جامدات، (TS، کل جامدات )pHازجمله  ییایمیکوشیزیف

 کل تییایقل و VFA)3(ر چرب فرا یدهای، اس(2VS( فرار

درصد متان  ژهیوبه وگاز،یب بیحجم و ترک نیچنبود. هم

 نیروت شیپا فراینداز  یعنوان بخشموجود در آن، به

 یریگاندازه یاستاندارد داخل یهاکارخانه و طبق پروتکل

 .شد

 

                                                           
2 - Volatile Solids 
3 - Volatile Fatty Acids 
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  DNAاستخراج 

روش  کی یریبا به کارگ یژنوم DNAاستخراج 

گرفت کلروفرم انجام -بر استخراج فنل یشده مبتناصلاح

هاضم  یگرم از نمونه لجن حاصل از خروج 1 ابتدا .(0)

 ونیبه حالت سوسپانس PBSبافر  تریلیلیم 7در  یهوازیب

جوش قرار گرفت.  در دمای قهیدق 14درآمد و به مدت 

 344جدا شد و به آن  ییاز محلول رو تریکرولیم 244سپس، 

 میآنز تریکرولیم 24همراه با  ستخراجبافر ا تریکرولیم

در  قهیدق 24مخلوط به مدت  نی. ادشافزوده  K نازیپروتئ

از  شد. در ادامه، یگرماگذار گرادیدرجه سانت 17 یدما

به ( 27:20:1الکل )با نسبت  لیزوآمیا محلول فنل:کلروفرم:

با سرعت  وژیفیو مخلوط حاصل تحت سانترشد نمونه اضافه 

گرفت. پس از  رارق قهیدق 7به مدت  قهیدور در دق 12444

درصد به آن افزوده  54 زوپروپانولیا ،ییرو عیما یجداساز

 گرادیدرجه سانت 24 یمنف یدر دما قهیدق 24شد و به مدت 

در سرعت  قهیدق 34به مدت نمونه شد. سپس  ینگهدار

 54. رسوب حاصل با اتانول دش وژیفیدور سانتر 12444

 یشدن در دماشو داده شد و پس از خشکودرصد شست

جذب در طول  ت،یبه آن اضافه شد. درنها TEبافر  ط،یمح

 DNAشد.  یریگنانومتر اندازه 204و  214 یهاموج

 16S rRNAژن  ریمتغ ینواح یبررس یشده برااستخراج

(V3-V4) به شرکت Novogene  )یتمام .دشارسال )چین 

مطابق با پروتکل  یابییکتابخانه و توال یسازمراحل آماده

از پروتکل  یاخلاصه. رفتیشرکت انجام پذ نیاستاندارد ا

 شرکت در ادامه آمده است: نیاستاندارد اجراشده توسط ا

 16S rRNA یهاژن ریمتغ یهاهیناح :کونیآمپل دیتول

 یهاآغازگربا استفاده از ها و آرکی هایباکتر ییشناسا یبرا

 شدند ریتکث 16S V4: 515F-806Rبارکددار  یاختصاص

شامل  یمخلوط واکنش کیدر  PCR. واکنش (1 جدول)

 Newاز شرکت  ®High-Fidelity Phusion تریکرولیم 17

England Biolabs ،از هر  کرومولارمی 2 تا 4٫2 نیب یغلظت

الگو انجام گرفت. در  DNAنانوگرم  14 باًیو تقر آغازگر

 قیبا اندازه مناسب ازطر PCRمرحله بعد، محصولات 

 یو برا شناساییدرصد،  2ژل آگارز  یالکتروفورز بر رو

 انتخاب شدند. یبعد یهاشیآزما

 

 مطالعه نیدر ا16S rRNAژن  V4 هیناح ریتکث یبرا شدهاستفاده یمرهای: پرا1جدول 
Table 1: Primers used for amplification of the V4 region of the 16S rRNA gene in this study 

Target Gene/Region Primer Name Primer Sequence 

16S rRNA gene, V4 region (Bacteria and Archaea) 515F GTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

16S rRNA gene, V4 region (Bacteria and Archaea) 
806R GGACTACNVGGGTWTCTAAT 

 

 نیا یسازخالص و ساخت کتابخانه: یسازخالص

مدل  (Qiagenاستخراج ژل  تیمحصولات با استفاده از ک

Qiagen Gel Extraction Kit آلمان( انجام ، ساخت کشور

از  یریگبا بهره یتوال نییتع یهاشد. در مرحله بعد، کتابخانه

 PCR TruSeq® DNA PCR-Freeساخت کتابخانه  تیک

Sample Preparation Kit  ( شرکتIlluminaالاتی، ا 

ساخته و  ،متحده( و مطابق با دستورالعمل سازنده

. ندبه هر نمونه اختصاص داده شد شاخص یهابرچسب

شده با دو دستگاه ساخته یهاو اندازه کتابخانه تیفیک

Qubit® 2.0 Fluorometer  ( شرکت(Thermo 

Scientific   وAgilent Bioanalyzer 2100 system  مورد

 یابییتوال ت،یدرنها ؛قرار گرفت یفیو ک یکم یابیارز

ی جفت یهاخوانش دیبا تول Illumina NovaSeqپلتفرم  یرو

 انجام شد. بازجفت 274ه طول ب
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 :متاژنومیکس DNAیابی توالی

ی با استفاده از آغازگر اختصاص 16S rRNA یهاژن
GTGCCAGCMGCCGCGGTAA,GGACTACHVG

GGTWTCTAAT 16SV4: ،
CCTAYGGGRBGCASCAG,GGACTACNNGGG

TATCTAAT 16SV34:  و
GTGCCAGCMGCCGCGGTAA,CCGTCAATTC

CTTTGAGTTT 16SV45:  و
AACMGGATTAGATACCCKG,ACGTCATCCC

CACCTTCC 16Sv57: انجام  یشدند. برا ریتکث

 از تریکرولیم 17شامل  بی، ترکPCR یهاواکنش

Phusion® High-Fidelity PCR Master Mix  محصول

 کرومولاریم 2/4 ،(New England Biolabs)شرکت 

 DNAنانوگرم  14و حدود  فوروارد و ریورس یآغازگرها

شکل اجرا شد:  نیبه ا ی. مراحل حرارتشدالگو استفاده 

 1به مدت  گرادیدرجه سانت 90 یدر دما هیاول ونیدناتوراس

درجه به  90 یدر دما ونیچرخه دناتوراس 34سپس  قه،یدق

درجه  74 یه، اتصال آغازگرها در دمایثان 14مدت 

درجه  52 یشدن در دمالیطو ه،یثان 34به مدت  گرادیسانت

مرحله  کی تیو درنها هیثان 34به مدت  گرادیسانت

 7به مدت  گرادیدرجه سانت 52 یدر دما ییشدن نهالیطو

 .قهیدق

 کیبا استفاده از تکن PCRمحصولات  تیفیو ک تیکم

شدند.  یبررس یسیمغناط یهاتوسط مهره یسازخالص

 یهاو با نسبت PCRها براساس غلظت محصولات نمونه

مرحله  انیشدند. پس از پا بیترک گریکدیمشابه با  یچگال

طور هدف به یو باندها ییشناسا ،PCRاختلاط، محصولات 

 .دندشاستخراج  قیدق

 لیو تحل هیپردازش اول ها:تجزیه و تحلیل داده

با  ،یابییاطلاعات خام حاصل از توال یکیوانفورماتیب

شرکت شده توسط نیتدواستاندارد پروتکل استفاده از 

مرحله  نیشامل چند فرایند نینواژن انجام گرفته است. ا

آنها را به  توانیطور خلاصه مبهکه  است یدیو کل یاصل

 کرد: انیب ریشرح ز

 یهاخوانش ها:داده تیفیو کنترل ک هیپردازش اول

 یهابه نمونه کتای یشده خام ابتدا به کمک بارکدهاجفت

مانند  یاضاف ی. سپس اجزاافتندی صیمربوطه تخص

بارکد، آغازگرها و آداپتورها با استفاده از  یهایتوال

 با یهایتوال دیتول یحذف شدند. برا Cutadaptافزار نرم

به کمک  DNAشده هر قطعه جفت یهاخوانش تر،تیفیک

 .دش جادیخام ا یهاادغام و تگ ،FLASHافزار نرم

 :کیمریکا یهایو حذف توال تیفیک ونیلتراسیف
کوتاه  اریمبهم، بس یهایتوال ق،یدق یفیپس از کنترل ک

خام  یهااز تگ تیفیککم ایباز( جفت 244)کمتر از 

حاصل از  کیمریکا یهایتوال ن،یحذف شدند. همچن

 (SILVAداده مرجع  گاهیها با پاتگ سهیبا مقا PCR فرایند

و  ییشناسا UCHIME تمیاز الگور یریگره( و به130نسخه 

 یهااز تگ یامرحله، مجموعه نیا جهیحذف شدند. نت

 بود. تیفیک مؤثر و با

 لی: تحلهاOTU فیو تعر هایتوال یبندخوشه

نسخه  (UPARSEافزار مؤثر با استفاده از نرم یهاتگ

شباهت حداقل  یکه دارا ییهای( انجام شد. توال5,4,1441

 یاتیعمل یبندواحد طبقه کی قالب در بودند،درصد  95

(OTU) هر  یشدند و برا یبندگروهOTU یتوال کی 

 .دشانتخاب  ندهینما

هر  تیهو نییتع یبرا :کیتاکسونوم تیهو ییشناسا

OTUداده مرجع  گاهیبا پا ندهینما یهای، توالSILVA)  

 RDP تمی( توسط الگورهایو آرک هایمرتبط با باکتر

Classifier کیتاکسونوم صیتخص ت،یدرنها ؛شدند سهیمقا 

 .تا سطح گونه انجام گرفت

ها OTU یفراوان سی: ماترهاداده لیو تحل یسازنرمال

جبران  برایها نمونه یتعداد توال نیتربراساس کوچک
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 سیماتر نیشد. ا یسازنرمال یابییاختلاف در عمق توال

همچون  ییهالیمحاسبات و تحل یمبنا شدهلیتبد

، Simpson)و  1تنوع آلفا )شامل شانون، شاو یهاشاخص

 یها)براساس فاصله تاتنوع ب یبررس

(Weighted/Unweighted Unifracیزهای، انجام آنال 

با  هالیتحل ینمودارها قرار گرفت. تمام هیو ته یآمار

 Rدر  یآمار یها( و بسته1,9,1نسخه  (QIIMEافزار نرم

 اجرا شدند.

 بانیپشت یهامجموعه داده ها:به داده یدسترس هیانیب

 Sequence Read Archive (SRA)مطالعه در  نیا یهاافتهی

اند شده رهیذخ (NCBI) یفناورستیاطلاعات ز یمرکز مل

شماره  (BioProjectشناسه پروژه ) قیو ازطر

PRJNA1131470 یهاهستند. شناسه یقابل دسترس 

 SAMN42286091سطح نمونه شامل  یدسترس

(BioSample)  وSRX25199245 (SRA Experiment) 

 هستند.

 

 نتایج

و لجن  یزباله ورود ییایمیکوشیزیف یهایژگیو

 یخروج

به  1043تا  1041 یهاسال یکه ط یجامد شهر یهازباله

 یزهایاند، براساس آنالکارخانه پردازش پسماند وارد شده

اند. مقدار بوده یدرصد ماده آل 70/52 منظم، شامل یادوره

هاضم و لجن  یزباله خوراک ورود یبخش آل تهیدیاس

شده  یریگاندازه 25/9و  07/7 برابر با بیترتبه یخروج

 بیترتبه TOC)1 (کل یکربن آل ریمقاد ن،ی. همچناست

. نسبت کربن به نداشدهدرصد گزارش  1/20 و 0/39

به دست آمده  22/12و  01/21 بیترتبه زین (C/N) تروژنین

 .است

 

                                                           
1 - Total Organic Carbon 

 یهوازیعملکرد هاضم ب

pH 9) یهوازیو مطلوب هضم ب یدر محدوده خنث ستمیس-

 نسبت ودرصد  50 ی( حفظ شده بود. رطوبت لجن خروج5

درصد  17معادل  (TSبه کل جامدات )( (VS فرار جامدات

است. غلظت کل  یمؤثر مواد آل هتجزی ةدهندنشان که بود

 کل تییایو قل mg/L 3500 (VFA)ر چرب فرا یدهایاس

mg/L 19000 تعادل مناسب  ةدهندشد که نشان یریگاندازه

متان  ژهیو دیو متانوژنز است. تول یدسازیاس یهافرایند نیب

هر تن جامدات فرار  یازامکعب به متر 740 ستمیس نیدر ا

 که بوددرصد  77 وگازیبغلظت متان در  نیانگیبا م یورود

موجود  یاتیعمل طیدر شرا فرایندمناسب  ییاز کارا حاکی

 است.

 

 یهوازیهاضم ب یکروبیجامعه م بیساختار و ترک

 ندنشان داد NGS یهابر داده یمبتن یمولکول لیتحل جینتا

موجود در هاضم  یهایباکتر یکیتاکسونوم بیترک

و  Bacteroidotaعمدتاً تحت سلطه دو شاخه  یهوازیب

Firmicutes درصد از کل  2/57 قرار داشت که درمجموع

(. شاخه 2 شکلمطابق با ) شدندیرا شامل م یکروبیجامعه م

Bacteroidota  درصد(  5/00 خوانش )معادل 00500با

 34073با  Firmicutesگروه بود و پس از آن  نیترفراوان

دوم قرار داشت. گروه  گاهیدرصد( در جا 7/34خوانش )

درصد( مشخص  9خوانش ) 0910با  ا،یسوم، پروتئوباکتر

درصد  1 ریز یها هرکدام سهمشاخه ریکه سا یدر حال ؛شد

 نمونه داشتند. یکروبیاز جامعه م

Cloacimonadota  ( و درصد 1/7خوانش ) 7703با

Patescibacteria  عنوان ( بهدرصد 1/7مطالعه ) 7717با

شدند و پس از آن  ییبرجسته شناسا یفرع یهاشاخه

Actinobacteriota  ( قرار درصد 7/0خوانش ) 0724با

با  Cyanobacteriaکمتر شامل  یبا فراوان یهاگرفت. شاخه

 Thermotogota، درصد 0/4با  Spirochaetota، درصد 1/1
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بودند. دسته درصد  3/4با  Chloroflexiو درصد  0/4با 

 جامعه از درصد 0/1است،  یاضافشاخه  10که شامل  «ریسا»

و ( درصد 2/4)  Synergistotaو  دادیم لتشکی را

Bdellovibrionota  (2/4 درصد )نیا یاعضا نیتربرجسته 

 دسته بودند.

 

 شده است ییشناسا ینسل بعد یابییکه توسط توال یهوازینمونه هاضم ب کیدر  ییایباکتر یهاشاخه یفراوان: 2شکل 

Figure 2: Abundance of bacterial phyla in an anaerobic digester sample detected by next-generation sequencing 

 
 شده است. ییشناسا ینسل بعد یابییکه توسط توال یهوازینمونه هاضم ب کیدر  ییایباکتر یهاجنس یفراوان :3شکل 

Figure 3: Abundance of bacterial genera in an anaerobic digester sample detected by next-generation sequencing.
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( 3 شکل) دندهیبه وضوح نشان م کیمتاژنوم زیآنال جینتا

 یتحت سلطه دو توال یهوازیهاضم ب نیا یکروبیجامعه م

است که  LNR_A2-18و  DMER64 یموقت یهابا برچسب

تعلق  یاشدهداده مرجع به سطح جنس شناخته گاهیدر پا

در  را ینسب یفراوان نیشتریب بیترتبه یدو توال نیندارند. ا

گونه که در شکل همان اند.نمودار به خود اختصاص داده

 یترشدههشناخت یهادو، جنس نیپس از ا شود،یمشاهده م

از  زین Sedimentibacterو  Pseudomonasمانند 

. حضور شوندیمحسوب م ستمیس تیپرجمع یهایباکتر

جنس  34 انیدر م unidentified_Chloroplastقابل توجه 

در  شدهاستفاده یسوبسترا یاهیبر منشأ گی برتر، گواه

 ةرکنندیتخم یهاوجود جنس ن،یهاضم است. همچن

در  Lactobacillusو  Syntrophomonasمانند  یتخصص

مواد  هیدر تجز ستمیس یبالا تیقابل ةدهندمجموعه، نشان نیا

 است. دهیچیپ یآل

 ،یکروبیجامعه م یاعضا نیب یروابط تکامل یبررس یبرا

 16S rRNAژن  یهایبراساس توال کیلوژنتیدرخت ف کی

درخت که توسط شرکت نوواژن  نیا(. 0 شکلساخته شد )

ارائه شده  لیاستاندارد تحل یهایاز خروج یعنوان بخشبه

در مجموعه  یفراوان نیشتریبا ب جنس 144 نیاست، روابط ب

ها براساس تعلق شاخه یزیآم. رنگدهدیها را نشان مداده

 جینتا مختلف انجام گرفته است. یهاها به شاخهجنس

)مطابق با  کیلوژنتیدرخت ف لیتحل و هیآمده از تجزدستبه

 را مختلف متانوژن یهاطور شفاف حضور جنس( به0شکل 

ازجمله  ؛کرد دییتأ شدهدر نمونه مطالعه

Methanobrevibacter دروژنوتروفیه کیعنوان که به 

 یکه دارا Methanosarcinaو  شودیشناخته م

 کین استاتوکلاستیو همچن دروژنوتروفیه یهاییتوانا

هستند  Euryarchaeotaها متعلق به شاخه جنساین است. 

 یهوازیب هیتجز فرایند یمتان ط دیدر تول یدیو نقش کل

از  Methanobrevibacterمتانوژن  یهاجنس. دارند

است و  یهوازیهضم ب یهاستمیمتداول در س یهامتانوژن

متان  دروژنیبا ه دیاکسیکاهش کربن د قیعمدتاً ازطر

 دیقادر به تول Methanosarcina نی. همچنکندیم دیتول

و  لیمت باتیمانند استات، ترک یمتان از منابع مختلف

  است. دیاکسی/کربن ددروژنیه

 
 .دهدینشان م را هاآرکیو  هایمختلف باکتر یهاجنس نیدرخت تکامل روابط ب  16S rRNAژن  یبراساس توال کیلوژنتیدرخت ف: 0شکل 

Figure 4: Phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequences. The tree shows the evolutionary relationships between 
different bacterial and archaeal genera.
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 بحث

از  یوابسته به انواع گوناگون یهوازیهضم ب فرایند تیموفق

 ز،یدرولیمانند ه یمختلف فیاست که وظا هاسمیکروارگانیم

 نیاستئوژنز و متانوژنز را بر عهده دارند. ا ،ییدزایاس

و  کنندیم تیفعال کینتروفیبه شکل س هاسمیکروارگانیم

 بموج تواندیهرگونه عدم تعادل در عملکرد آنها م

 .(9) شود وراکتوریدر ب یداریناپا

 نیشتریب Firmicutesو  Bacteroidotaمطالعه نشان داد  نیا

 زین گرید قاتیکه در تحق یموضوع ؛را داشتند یفراوان

ممکن است  Firmicutesغلبه . (11 ،14) مشاهده شده است

متعلق به  یسوبسترا مرتبط باشد که رشد اعضا یبه دسترس

 دیقادر به تول Firmicutes. کندیم تیشاخه را تقو نیا

 طیدر برابر شرا ییهستند که مقاومت بالا ییپورهااندوس

در صورت کمبود مواد  یحت جهیسخت دارند و درنت یطیمح

 Bacteroidota ی. فراوانکنندیخود را حفظ م یبقا ،یمغذ

 ریتخم یهافرایندآنها در مقاومت در برابر  ییاحتمالاً به توانا

 تباطار کیعنوان محصولات متابولبه یآل یدهایاس دیو تول

هضم  فراینددر  Bacteroidotaرو، حضور نیازا ؛دارد

چرب فرار مرتبط  یدهایاس دیتول یبا سطوح بالا یهوازیب

  .(11) است

برای شکستن اسیدهای چرب ، های سنتروفیکباکتری

بلندزنجیر )مثل بوتیرات و پروپیونات( به اسیدهای چرب 

های متانوژنباید با  حتماً زنجیر )استات( و هیدروژن،کوتاه

 . (12) همکاری کنند 1نهیدروژ ةکنندمصرف

Syntrophomonas ترین باکتری شاخص خوانش 1753با

 در هااین باکتری .هوازی استدر این هاضم بی سنتروف

 .(13) بلندزنجیر نقش دارد بکسیداسیون اسیدهای چرا

یکی دیگر از خوانش  902با  Pelotomaculumهمچنین 

ر بلندزنجیهای بسیار مهم در تجزیه اسیدهای چرب سنتروف

 .ت استو پروپیونا

                                                           
1 - Hydrogenotrophic methanogens 

خانواده . متان هستند دیتول ییمسئول مرحله نها هامتانوژن

راسته )  Methanobacteriaceaeکیمتانوژن

Methanobacteriales رده ،Methanobacteria  ) شامل

، Methanobacteriumچهار جنس است: 

Methanobrevibacter ،Methanosphaera 

خود را از کاهش  یآنها انرژ .Methanothermobacter و

2CO 2 توسطH در این مطالعه .(9) آورندیبه دست م 

Methanobrevibacter  34 جزء در نمودارخوانش  102با 

وجود  یابیحاصل از توالی یهادر داده ؛ اماستیبرتر ن جنس

و  کیکلاس دروژنوتروفیه متانوژن کیجنس،  نیدارد. ا

 دیمتان تول CO₂ و H₂ ها است که ازدر هاضم جیرا اریبس

تعداد کم  یحضور حت ن،یبنابرا ؛کندیم

Methanobrevibacter ( م 102با )طور به تواندیخوانش

متان را  دیتول یکل ییاستات، کارا دیتول لیبا تسه میرمستقیغ

ساز متان هایجنساز که  Methanosarcina دهد. شیافزا

که قادر به استفاده از استات  اندییهاگونه یهستند، حاو

 ک،یاستوکلاست تیفعال علاوه بر( هستند. کی)استوکلاست

قادر به استفاده از متانول،  Methanosarcina یهاگونه

 عنوان بستر رشد هستندبه 2COو  2H یو گاه هانیآملیمت

(9). Methanosarcinales یرهایقادرند از مس 

 دیتول یبرا کیلوتروفیو مت کیدروژنوتروفیه ک،یاستولاکت

کنند.  یبرداراستات بهره یغلظت بالا طیمتان در شرا

غلظت  شیآنها در مقاومت در برابر افزا ییتوانا لیدلبه

 اک،یهمچون آمون یهوازیعوامل مهارکننده هضم ب

راسته در  نیچرب فرار، ا یدهایو اس دروژنیه دیسولف

 هایژگیو نی. اشودیم یتلق تریها رقابتگروه گریبا د سهیمقا

 یهافرایندرا در  Methanosarcinales یامکان رشد و بقا

 نیرو، حضور انیازا ؛کندیفراهم م هوازیهضم بی

نظارت بر  یبرا یعنوان شاخصبه تواندیم هاسمیکروارگانیم

 ستمیتجمع استات در س ةدهندنشان رایز شود؛استفاده  فرایند

با ) Methanosarcina نییپا ینسب یفراوان .(10 ،11) است

 دیآن در تول زیمشارکت ناچ یخوانش( لزوماً به معنا 13
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 تواندیمطالعه م نیآن در ا ییشناسا ن،یبنابرا ؛ستیمتان ن

 نیا .باشد ستمیس کیثبات و انعطاف متابول ةدهندنشان

نشان  رند،یکه در کنار هم قرار گ یهنگام ،یشواهد علم

 طیها در محمتانوژن یفراوان زانیم نکهیا رغمیعل دهندیم

گرفته شکل یکروبیجامعه م رسد،یراکتور اندک به نظر م

 ییغذا رهیجزن یضرور یاجزا یاز تمام ستمیس نیدر ا

ها و سنتروف ها،دوژنیاس ها،کیتیدرولیشامل ه یهوازیب

 جادیبا ا یستیز بیترک نیشده است. ا لیها تشکمتانوژن

و  هایباکتر انیهماهنگ م یستیو همز دهیچیپ یتعامل

منجر به  تیکه درنها کندیم فایا یاساس یها نقشیآرک

 یهایخروج نیتراز مهم یکیعنوان به وگازیب دیتول فرایند

 .شودیم ستمیس نیا

 یهااز جنس یکیعنوان به Pseudomonasحضور جنس 

 نیا یهوازیهاضم ب یکروبیبالا در جامعه م ینسب یبا فراوان

 ؛به نظر رسد زیبرانگمطالعه، ممکن است در نگاه اول تعجب

شناخته  یهواز یباکتر کیعنوان جنس عمدتاً به نیا زیرا

 Pseudomonas یهااز گونه یاریحال، بس نی. با اشودیم

و  کیو قادر به تطابق متابول اندبوده یاریاخت یهوازیب

هستند.  یهوازیب یحت ای ژنیاکسکم طیماندن در شرازنده

مثال، در  ؛ برایهمسو است گریمطالعات د جیبا نتا افتهی نیا

در هضم  Pseudomonasسرنوشت  یدر بررس یامطالعه

 یگزارش کردند اگرچه تعداد کل یوانیکود ح یهوازیب

Pseudomonas فلورسنت ازجمله  یهاگونه ابد،ییکاهش م

Pseudomonas fluorescens یهوازیپس از هضم ب یحت 

مقاومت و  ةدهندنشانموضوع  نیا. (17) ابندییم شیافزا

 یهاطیجنس با مح نیا یاعضا یبرخ یذات یقیتطب ییتوانا

این  ستمیدر س Pseudomonasاست. حضور  یهوازیب

ورود مداوم ( 1از چند عامل باشد: ) یشنا تواندیم مطالعه

در  یاهیگ یایبقا ایبه همراه ذرات خاک  هایباکتر نیا

متنوع آنها در استفاده از  کیمتابول ییتوانا( 2) ،یزباله شهر

که در مراحل  دهیچیساده و پ یاز سوبستراها یعیوس فیط

 یبرخ یمقاومت ذات( 3و ) شوندیم دیمختلف هضم تول

)مانند نوسانات  یطیمح یزااسترس طیشرا ابرها در برگونه

حضور  ،یحضور مواد بازدارنده(. از جنبه کاربرد ای تهیدیاس

 .Pمانند  Pseudomonas دیو مف خطریب یهاگونه

fluorescens ازیامت کی تواندیم در کود حاصل از هضم 

محسوب شود و ارزش کود  یو کشاورز کیاکولوژ

 ینسب یفراوان ن،یابرابن ؛دهد شیرا افزا یدیتول

Pseudomonas  یهوازیب فرایندلزوماً نشانه اختلال در 

 کیو تنوع متابول یدگیچیاز پ یبازتاب تواندیبلکه م ؛ستین

 ییمحصول نها بیشتر لیپتانس نیو همچن یکروبیجامعه م

 باشد.

هاضم در  کندیم دییتأ آمدهدستبه یعملکرد یهاداده

و کارآمد قرار  داریدر حالت کارکرد پا یبردارزمان نمونه

 77و غلظت  m³/t VS 740متان  ژهیو دیداشته است. تول

 یمطلوب برا یهاازجمله شاخص وگاز،یمتان در بدرصد 

عملکرد  نی. اشوندیمحسوب م یزباله شهر یهاهاضم

سالم و کامل  یکروبیبه ساختار م توانیخوب را م

در  pHمطالعه نسبت داد. حفظ  نیدر ا شدهییشناسا

 یهاگروه تیفعال یبرا یمناسب طیمح 5-9محدوده 

سوبسترا نقش  کی pHمختلف فراهم کرده است.  یکروبیم

 یهوازیهضم ب فرایندو  یکروبیم یهاتیدر فعال یمهم

 تیفعال بر تواندیدر هاضم م pH نیی. مقدار پادارد

 یهایباکتر ژهیوهضم، به فرایندمرتبط با  یهاکروبیم

 هایباکتر نیکاهش دهد. ا بگذارد و آن را ریثأمتانوژن ت

 یباز یتا کم یخنث pH دودهمح ازمندین نهیبه تیفعال یبرا

 دارند ییبالا تیحساس pH راتیینسبت به تغ؛ زیرا هستند

قرار دارد  یاشده در بازهثبت pHمطالعه،  نیدر ا .(11 ،11)

 دیها و تولرشد متانوژن یسازثر و فعالؤهضم م یکه برا

 است. یضرور وگازیب

 کیو سنتروف رکنندهیتخم یهایباکتر یحضور قوهمچنین 

(Syntrophomonas ،Pelotomaculum) ناردر ک 

و  (Methanobrevibacter) دروژنوتروفیه یهامتانوژن

 کیشبکه متابول کی، (Methanosarcina) کیاستاتوکلاست
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 یکارآمد مواد آل هیکه قادر به تجز دهدیرا نشان م کپارچهی

 یکروبیم بیترک ن،یبنابرا ؛آنها به متان است یینها لیو تبد

عملکرد  یبرا یمناسب یستیز هیشده توجگزارش

 .دهدیهاضم ارائه م زیآمتیوفقم

 

 گیرینتیجه

 ،شدهیدر هاضم بررس شدهییشناسا یکروبیجامعه م بیترک

زباله  یهوازیهاضم ب کیمعمول  یهایژگیاز و یشاخص

 یهای. حضور غالب باکتردهدیرا ارائه م یشهر

و  Sedimentibacter ،Proteiniphilum رینظ رکنندهیتخم

Lactobacillus هادراتیو کربوه هانیپروتئ هیکه در تجز 

 یتخصص کیسنتروف یهاینقش دارند، همراه با باکتر

 یاوجود شبکه ةدهند، نشانSyntrophomonasچون هم

است. در  یزباله شهر دهیچیپ یمواد آل هیتجز یکارآمد برا

 دروژنوتروفیه یزاهامتان ،یکیمتابول رهیزنج نیا یانتها

 ییبا استفاده از محصولات نها Methanobrevibacterمانند 

 ی، نقشدیاکسید کربن و دروژنیها، شامل هسنتروف

 یدهسازمان نی. چنددارنمتان  دیتول فراینددر  یدیکل

 وگازیب دیدر تول ستمیس یبالا یورضامن بهره ،یکروبیم

 .شودیم یتلق

 شدهمطالعه یهوازیهاضم ب دهدینشان م جینتا یبررس

 یهااست که شامل متانوژن یمتنوع یکروبیجامعه م یدارا

 Methanosarcinaو  Methanobrevibacterمانند  یمهم

متان دارد.  دیتول یبرا ییو توان بالقوه بالااست بوده 

 طیاست شرا یضرور ستم،یس نیمنظور بهبود عملکرد ابه

 تیشود که از مهار فعال یسازنهیبه یشکل به یاتیعمل

در  شودیم شنهادیپ ن،یشود. همچن یریها جلوگمتانوژن

 تیانجام شود تا جمع کیمتابول یعملکرد یهاآزمون ندهیآ

منجر  تیاقدامات درنها نی. اشود تیخاص تقو یهامتانوژن

هضم  فرایند یداریو پا وگازیب دیتول ییکارا شیبه افزا

 خواهد شد.

 دردانیق

پسماند  تیریسازمان مد یمال تیحما باپژوهش  نیا 

بر  سندگانیرو، نو نیاصفهان به مرحله اجرا درآمد. از هم

خود را  یتشکر و قدردان مراتبکه  دانندیخود لازم م

 ارزشمند یهاو از مساعدت نمایندسازمان ابراز  نینسبت به ا

 کنند. یسپاسگزار قیتحقق اهداف تحق یآن در راستا
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