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Abstract 

The efficiency and stability of anaerobic digestion technology depend on complex microbial communities 

and their activities. Microbial diversity plays a crucial role in the performance of natural and engineered 

ecosystems. Over the past decade, significant progress has been made in identifying key groups of 

microorganisms that influence anaerobic digestion processes. Recently developed next-generation 

sequencing technologies can be used for a comprehensive description of the microbial community in a 

digester. In the present study, this technique was used to identify and analyze the microbial structure present 

in an anaerobic digester of urban wastewater sludge. Samples were taken from the effluent sludge flow of 

an urban wastewater sludge anaerobic digester at different time intervals to perform molecular 

identification tests using next-generation sequencing technology. The samples then underwent whole-

genome sequencing analysis to obtain findings regarding the genetic composition and diversity of the 

microbial community (species type and abundance). Alpha diversity indices showed that the studied 

anaerobic digester had a rich, diverse, and relatively balanced microbial community. Bacterial community 

analysis revealed that Proteobacteria and Firmicutes were the dominant bacterial phyla in the anaerobic 

digester, while the archaeal community consisted of acetoclastic, hydrogenotrophic, and methylotrophic 

methanogens. Methanothrix had the highest abundance in the studied digester. The appropriate diversity of 

bacteria in the studied digester indicates good stability and optimal capacity for anaerobic digestion 

processes, as well as functional redundancy in the microbial community, which can increase the system's 

resistance to stresses and operational changes. The higher abundance of Methanothrix suggests that the 

acetoclastic methanogenesis pathway is likely dominant in the digester. The higher abundance of 

Methanothrix also indicates that there are no functional disturbances in the digester. Overall, the analysis 

of the microbial structure showed that the studied digester is in an optimal condition in terms of digestion 

process stability and consistent methane production. 
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Introduction 

Anaerobic digestion (AD) is an important biological technology for the treatment and stabilization of wastewater 

sludge and the recovery of renewable energy through biogas production. The efficiency, stability, and resilience of 

anaerobic digestion depend strongly on the structure and activity of complex microbial communities. The 

degradation of organic matter in anaerobic digesters occurs through a series of interconnected biochemical stages, 

including hydrolysis, acidogenesis, acetogenesis, and methanogenesis, each of which is mediated by different 

groups of microorganisms. Therefore, the composition, diversity, and relative abundance of bacterial and archaeal 

communities can directly influence substrate degradation, intermediate metabolite conversion, methane formation, 

and overall digester performance. 

Microbial diversity is a critical ecological characteristic of natural and engineered ecosystems because diverse 

microbial communities may provide complementary metabolic functions and improve the capacity of a system to 

withstand environmental and operational changes. In anaerobic digesters, the interactions among fermentative 

bacteria, syntrophic microorganisms, and methanogenic archaea are particularly important because the products 

generated by one microbial group frequently serve as substrates for another. Over the past decade, substantial 

advances in next-generation sequencing (NGS) technologies have enabled more comprehensive characterization of 

complex microbial communities. Compared with conventional cultivation-based approaches, sequencing-based 

methods can identify a much broader range of microorganisms, including populations that are difficult or impossible 

to cultivate. 

Urban wastewater sludge represents a highly complex substrate for anaerobic digestion, and its microbial 

community may vary in response to changes in feed characteristics, operating conditions, and environmental factors. 

Characterizing the microbial structure of sludge digesters can therefore provide valuable information for 

understanding the biological mechanisms underlying digester performance. In the present study, NGS and whole-

genome sequencing (WGS) were applied to identify and characterize the microbial community of an anaerobic 

digester treating urban wastewater sludge. The objectives were to evaluate microbial diversity, identify the dominant 

bacterial and archaeal groups, characterize the methanogenic community, and examine the relationship between 

microbial community structure and the overall condition of the digester. 

 

Materials & Methods 

 Samples were collected from the effluent sludge flow of an urban wastewater sludge anaerobic digester at different 

time intervals. The sampling strategy was designed to assess the microbial community under the prevailing 

operating conditions and to identify potential temporal changes in microbial composition. The collected samples 

were subjected to molecular analysis, including DNA extraction and preparation for NGS. WGS was subsequently 

performed to obtain comprehensive information on the genetic composition and diversity of the microbial 

community. 

The sequencing data were analyzed using bioinformatic approaches to determine taxonomic composition and 

relative abundance at different taxonomic levels. Particular attention was given to the major bacterial and archaeal 

populations involved in anaerobic digestion and methane formation. Alpha-diversity indices were calculated to 

characterize microbial richness, diversity, and community evenness. These indices included the Shannon diversity 

index, Simpson diversity index, Chao1 richness estimator, and sequencing coverage. The bacterial and archaeal 

communities were evaluated separately to identify the dominant microbial groups and the major methanogenic 

populations. The sequencing results were subsequently interpreted in relation to the available operating conditions 

and physicochemical characteristics of the digester. 

 

Discussion of Results & Conclusions 

 The alpha-diversity analysis indicated that the investigated anaerobic digester supported a relatively rich, diverse, 

and balanced microbial community. The high sequencing coverage demonstrated that the generated sequencing 

dataset provided substantial representation of the microbial populations present in the analyzed samples. The 

observed richness and diversity are consistent with the complex ecological structure expected in anaerobic digesters, 

in which a large number of microorganisms cooperate through sequential and syntrophic metabolic pathways. 

The bacterial community analysis showed that the phyla Proteobacteria and Firmicutes were among the dominant 

bacterial phyla in the anaerobic digester. These groups are frequently associated with anaerobic wastewater 

treatment systems and can contribute to several stages of organic matter degradation. Their presence may reflect 

active participation in the breakdown and fermentation of complex organic compounds and the production of 

intermediate substrates required by methanogenic microorganisms. The coexistence of different bacterial groups 

indicates that the degradation of organic matter in the studied digester was supported by a complex microbial 

network rather than by a single dominant population. 
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The archaeal community consisted of several functional groups of methanogens, including acetoclastic, 

hydrogenotrophic, and methylotrophic methanogens. The presence of these groups indicates that methane 

production potentially occurred through multiple biochemical pathways. Hydrogenotrophic methanogens utilize 

hydrogen and carbon dioxide, acetoclastic methanogens convert acetate into methane and carbon dioxide, and 

methylotrophic methanogens use methyl-containing compounds as substrates. The coexistence of these functional 

groups suggests that the microbial community possessed metabolic flexibility and could potentially maintain 

methane formation under changes in substrate availability. 

Among the detected methanogenic microorganisms, Methanothrix showed the highest abundance. This finding is 

particularly important because Methanothrix is a major acetoclastic methanogen and is frequently associated with 

acetate conversion in anaerobic digestion systems. Its relatively high abundance suggests that acetoclastic 

methanogenesis may represent an important pathway for methane formation in the investigated digester. The 

coexistence of Methanothrix with hydrogenotrophic and methylotrophic methanogens also indicates that methane 

production was potentially supported by complementary metabolic routes rather than being dependent exclusively 

on one methanogenic group. 

The relatively high microbial diversity observed in the digester may contribute to the functional stability and 

resilience of the anaerobic digestion process. The presence of multiple microbial populations with complementary 

or overlapping functions can provide a degree of functional redundancy, allowing the microbial community to 

respond to environmental fluctuations and operational disturbances. A diverse microbial consortium may therefore 

improve the ability of the digester to maintain metabolic activity when changes occur in substrate characteristics or 

process conditions. 

However, microbial diversity alone cannot be considered a definitive indicator of anaerobic digester stability. 

Process stability is a multidimensional characteristic that should be evaluated through the integration of microbial 

information with operational and physicochemical parameters, including temperature, pH, alkalinity, volatile fatty 

acids, ammonia concentration, organic loading, solids or COD removal, and quantitative biogas and methane 

production. In this study, the observed microbial structure, together with the available physicochemical 

characteristics and proper methane-producing performance of the digester, provided evidence of a favorable 

biological condition and effective anaerobic digestion. 

The predominance of Methanothrix was also consistent with the stable operation of the digester and steady methane 

production. Nevertheless, relative abundance should not be interpreted as a direct measurement of microbial activity. 

A microorganism may be highly abundant but not necessarily metabolically active under all conditions. Therefore, 

confirmation of the functional contribution of Methanothrix would require additional approaches, such as 

metatranscriptomic, metaproteomic, or targeted functional analyses, together with direct measurements of methane 

production and acetate conversion. Such analyses could provide stronger evidence regarding the mechanisms 

controlling methane formation. 

The results demonstrated that NGS and WGS are effective tools for characterizing the complex microbial ecology 

of anaerobic digesters treating urban wastewater sludge. The investigated digester contained a rich and diverse 

microbial community comprising major bacterial and archaeal groups involved in the different stages of anaerobic 

digestion. The phyla Proteobacteria and Firmicutes were dominant bacterial phyla, while the archaeal community 

included acetoclastic, hydrogenotrophic, and methylotrophic methanogens. Methanothrix showed the highest 

abundance among the identified methanogenic microorganisms, suggesting that the acetoclastic pathway may play 

an important role in methane formation. 

Overall, the observed microbial diversity and community structure, together with the operating conditions, 

physicochemical characteristics, and satisfactory methane-producing performance, indicate that the investigated 

anaerobic digester was in a favorable state with respect to biological functioning and process performance. The 

findings also demonstrate the potential value of microbial community analysis as a complementary approach for 

monitoring anaerobic digesters. However, future studies should combine sequencing data with quantitative methane 

production, volatile fatty acid profiles, substrate removal, and functional activity measurements to establish stronger 

causal relationships between microbial community dynamics and anaerobic digestion performance. 

 

 

doi:%2010.22108/bjm.2026.149031.1676


 شناسی میکروبیزیست

04-58صفحه ، 1048، 85شماره ، پانزدهمسال   

 40/40/1048تاریخ پذیرش:                40/40/1048تاریخ دریافت: 
 

 مقاله پژوهشی
 

هوازی لجن فاضلاب شهری با استفاده از تحلیل ساختار جامعه میکروبی موجود در هاضم بی

یابی نسل بعدی تکنیک توالی  

 

مهسا صدیقی  

گروه پژوهشی محیط زیست، پژوهشکده انرژی و محیط زیست، پژوهشگاه نیرو، تهران، ایران استادیار   

 msedighi@nri.ac.ir 

 
 

 چکیده

در عملکرد  ینقش مهم ،یکروبیتنوع م. دارد یآنها بستگ تیو فعال دهیچیپ یکروبیبه جوامع م ی،هوازیهضم ب یناورف یداریو پا ییکارا

حاصل  هاسمیکروارگانیم یدیکل یهاگروه ییدر شناسا چشمگیری یهاشرفتیدهه گذشته پ در .دارد شدهیو مهندس یعیطب یهاستمیاکوس

 یبرا تواندیم ،است افتهیتوسعه  یتازگکه به ینسل بعد یابییتوال یفناور. گذارندیم ریتأث یزهوایهضم ب فرایندهایاست که بر  شده

. در تحقیق حاضر، از این تکنیک برای شناسایی و تحلیل ساختار میکروبی موجود در هاضم هاضم استفاده شود یکروبیکامل جامعه م فیتوص

های هوازی لجن فاضلاب شهری در بازهلجن خروجی از هاضم بی ر این تحقیق، از جریانهوازی لجن فاضلاب شهری استفاده شده است. دبی

 هیها تحت تجزمونهنیابی نسل بعدی، نمونه گرفته شد. سپس های شناسایی مولکولی با استفاده از فناوری توالیزمانی مختلف برای انجام تست

. دیبه دست آ ها(ونهی )نوع و فراوانی گکروبیو تنوع جامعه م یکیژنت بیترک بارهدر ییهایافتهقرار گرفتند تا  کل ژنوم یابییتوال لیو تحل

رسی جامعه . بردارای یک جامعه میکروبی غنی، متنوع و نسبتاً متعادل است شدههوازی مطالعههاضم بی تنوع آلفا نشان دادهای مجموع شاخص

ها از انواع عه آرکیکه جام؛ درحالیهستند یهوازیب هاضمدر  غالب ییایباکتر هایشاخه فیرمیکیوتسو  پروتئوباکتریاباکتریایی نشان داد 

شده اضم بررسیبیشترین فراوانی را در ه متانوتریکسبود.  های استوکلاستیک، هیدروژنوتروفیک، و متیلوتروفیک تشکیل شدهمتانوژن

 و هوازیهضم بییندهای اداری مناسب و ظرفیت مطلوب برای انجام فرپای کنندهشده، بیانها در هاضم بررسیتنوع مناسب باکتری داشت.

هد. فراوانی دها و تغییرات عملیاتی افزایش تواند مقاومت سامانه را در برابر تنشدر جامعه میکروبی است که می وجود افزونگی عملکردی

برداری بهره همچنین باس متانوتریکاضم، غالب است. فراوانی بیشتر زایی استوکلاستیک در هدهد احتمالاً مسیر متانمی نشان متانوتریکسبیشتر 

کوشیمیایی هاضم های فیزیدر کنار شرایط عملیاتی، ویژگیاست. درمجموع تحلیل ساختار میکروبی سازگار در تولید ثابت متان پایدار هاضم 

 ی فرایند هضم و تولید ثابت متان در شرایط مطلوبی است.شده از لحاظ پایدارنشان داد هاضم بررسی و عملکرد مناسب آن در تولید متان
 

 یابی نسل بعدیهوازی، لجن فاضلاب شهری، ساختار جامعه میکروبی، توالیهضم بیهای کلیدی: واژه
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 مقدمه

 یداریپا و هم ییهم کارا ،یستیز تصفیه ندیافر کیعنوان به

به جوامع  یادیطور بنبه 5(AD) یهوازیهضم ب یفناور

دارد.  یها بستگآنها در هاضم یهاتیو فعال دهیچیپ یروبکیم

ها، دانشمندان و مهندسان فعال در در طول سال ل،یدل نیبه هم

 معطوفاساسی الات ؤحوزه توجه خود را به پاسخ به س نیا

( 5حضور دارند، ) هاسمیکروارگانی( کدام م1) نظیراند؛ کرده

( کدام 0) وجود دارد، سمیکروارگانیچند نوع مختلف م

( 0فعال و درحال رشد هستند، ) هاسمیکروارگانیم

ار خاص چگونه رفت یطیمح طیتحت شرا هاسمیکروارگانیم

 درچگونه با عملک یکروبی( ساختار جامعه م8و ) کنندیم

 .هاضم مرتبط است

بر  یطیمح یپارامترها ریمتعدد که تأث یهاا باا وجود گزارش 

 کردیرو کنناد، یم فیرا توصااا یکروبیسااااختاار جاامعااه م  

و  بر عملکرد یکروبیسااااختاار جاامعه م   ریمعکوس کاه تاأث  

ت. اس شدهکمتر مطالعه  کند،یم فیهاضام را توص  یداریپا

ه ب وطشاااروع به اساااتفاده از اطلاعات مرب  یتازگبهمحققان 

کرد آن بر عمل راتیاند تا تأثکرده یکروبیسااااختار جامعه م

 .]1[ کنند ینیبشیپ ایهاضم را درک 

 0یاگونااه یعنوان غناااطور خاااص بااهکااه بااه یکروبیتنوع م

هااا( گونااه ینساااب ی)فراوان 0یکنواختیهااا( و )تعااداد گونااه

در عملکرد  ینشان داده است نقش مهم شود،یم یریگاندازه

هایی اکوسیستم. دارد شدهیو مهندس یعیطب یهاساتم یاکوسا 

گانیسااام با فراوانی نسااابتاً برابر قادر به  که در آنها چندین ار

رداری دلیل برخوبهانجام یک عملکرد زیساتی مشابه هستند،  

از غناای عملکردی و یکنواختی بالا، از افزونگی عملکردی  

ری و در نتیجه ثبات عملکردی بالات هسااتندمند بیشااتری بهره

 تمسااایاکوسااا کی یبرا یعملکرد مهینوع ب کی نی. ادارند

 یبراساس رشد جبران یکنواختیبالا و  یغنا یااسات که دار 

                                                           
2 Anaerobic Digestion 

3 species richness 
4 species evenness 

 یگروه عملکرد کی رونگونه د کی تی. اگر جمعاسااات

، آنگاه برود نیاز ب ای ابدیکاهش  سااتمیاختلال در ساا لیدلبه

 ترشاایاما با مقاومت ب ،یاز همان گروه عملکرد یگریگونه د

ته الب ؛ردیآن را بگ یبه اختلال، ممکن اسااات به سااارعت جا

 .]1[ وجود داشته باشد یدا به تعداد کافاگر در ابت

 یهامانند هاضاام شااده،یمهندساا یکیولوژیب یهاسااتمیساا

ه و ب شوندیدچار م یعملکرد یداریاغلب به ناپا ،یهوازیب

که  یاتمطالع ن،یبنابرا رند؛یگیمورد انتقاد قرار م لیا دل نیهم

 هیصفت یهاستمیس یعملکرد یرآومقاومت و تاب یبه بررس

 وعتنبر ارتباااط  پردازنااد،یپس از اختلال م یکیولاوژ یا با 

ز تمرک یعملکرد یکل یداریاابااا پااا یکنواختیو  یاگونااه

 یرو یادر مطالعه Wittebolle et al. (2009) اند.کرده

 یکنواختیگزارش دادند که جوامع با  ایر،فدنیتری یهایباکتر

با  ساااهیارا در مق ونیکاساا یفیتریاز دن یبالاتر یهابالاتر، نرخ

ان نمک نشااا تیدر معرض سااام ترنییپا یکنواختیجوامع با 

 .Fernanadez et al ،دیاگری در ماقااالات   .]1[ دادنااد

در مطالعه اختلال  Hashsham et al. (2000)و  (2000)

 یریگهجیکز نتگلو یزا با استفاده از بارگذارمتان یهاهاضم

د مشااهده ش  یدر جوامع یشاتر یب یعملکرد یداریکردند پا

 یگروه عملکرد کیا درون  سااامیکروارگاان یم نیکاه چناد  

 .[1]مشابه داشتند 

 ییدر شااناساااا  چشاامگیری  یهاشاارفت یدهه گذشااته پ  در

 یاهیکه بر مراحل تغذ هاسااامیکروارگانیم یدیکل یهاگروه

 ریأثت یچگونگ نیو همچن گذارندیم ریتأث یهوازیضااام به

ملکرد و ع یکروبیمختلف بر ساختار جامعه م یطیمح طیشرا

 واندتیم ندهیآ یتجرب یکارها هاضام صاورت گرفته است.  

از جوامع  یادیتصاااور شاااود که در آن تعداد ز  یاگوناه باه 

 هیشده تجزکنترل یهوازیب یهامختلف از هاضام  یکروبیم

 8(NGSی )نساال بعد یابییتوال یو از فناور شااوند لیو تحل

 یتازگبهکه  ینسااال بعد یابییتوال یفناور اساااتفاده شاااود.

5 Next Generation Sequencing 
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را فراهم  بزرگ شرفتیپ کیممکن است  ،است افتهیتوسعه 

 گروه خاص کی لیو تحل هیتجز یجابهحال،  نیکند. در ع

 تواندیم ینساال بعد یابییتوال ،یکیتاکسااونوم ای یعملکرد

با  ؛هاضام استفاده شود  یکروبیکامل جامعه م فیتوصا  یابر

 یمرهایراپ یریکارگبهبا یا  کیمتاژنوم کردیاساااتفاده از رو

 یهاداده .]5[ کردهایرو ریبا سااا ای 16S rRNA ژن یجهان

روابط  نییتع یبرا توانندیو عملکرد سپس ممیکروبی جامعه 

ار جامعه و سااااخت نیب یکیمکاان  ایا  یتجرب کنناده، ینیبشیپ

 انمت دیعملکرد هاضاام، ازجمله نرخ تول یهاکنندهفیتوصاا

گام مهم  کیتلاش ارزشااامند و  کی نیاساااتفاده شاااوند. ا

 حوزه خواهد بود. نیجلو در ابهرو

تحلیل ساااختار جامعه میکروبی  این پژوهش،هدف از انجام 

می رابطه ک هوازی اسات که برای دستیابی به یک هاضام بی 

های کنندهکننده میان ساختار میکروبی و توصیفبینیو پیش

 . استعملکرد هاضم )تولید متان( ضروری 

 

 هامواد و روش

 های زمانی مختلفگیری در بازهنمونه

خانه تصاافیهدر  فاضاالاب شااهری هاضاام  در این پژوهش،

عنوان هاضاام نمونه انتخاب شااد.  فاضاالاب جنوب تهران به

پس از  ماادنظرامر در ماادار قرار گرفتن هاااضااام دلیاال این 

هااا بود کااه امکااان گیریلایروبی در هنگااام شاااروع نمونااه

گیری از این هاضاام را به مدت شااش ماه با احتمال از   نمونه

های دیگر فراهم مدار خارج شاادن کمتری نساابت به هاضاام

لجن خروجی از هاضم، در  کرد. در این مرحله، از جریانمی

انجام تستبرای ( یک نمونه انی مختلف )هر ماههای زمبازه

ابی نسل یهای شاناسایی مولکولی با استفاده از فناوری توالی 

نین ها( و همچ( و تعیین نوع )باکتریایی و آرکیNGSبعدی )

از  میطور مسااتقها بهنمونهها نمونه گرفته شااد. فراوانی گونه

 هاااییدر بطر، شااادهبررسااایجریاان خروجی از هاااضااام  

شاادند.  یآورجمع تریل 1اتوکلاوشااده با حجم  یکیسااتپلا

                                                           
6 whole genome sequencing 

 اهشااگیقرار داده و به آزما خیجعبه  کینمونه در  یهایبطر

ه سازی، بها پس از هموژندر آزمایشگاه، نمونهمنتقل شدند. 

درجه ساااانتیگراد  -15تقسااایم و در دمای  ،های کمترحجم

مربوط بااه آنااالیز  هاای فریز شااادنااد و برای انجاام آزمااایش 

، مراحل و چگونگی 1 شااکلمیکروبی نگهداری شاادند. در 

صاااورت شاااماتیک نشاااان داده شاااده اسااات بهگیری نمونه

 .هوازی(گیری از لجن هاضاام بی )پروتکل اسااتاندارد نمونه 

در  شدهبررسای هاضام   یفرایندشارایط   کنندهبیان، 1 جدول

 .استبرداری هطول دوره نمون

 

ها با استفاده از فناوری آنالیز میکروبی نمونه

 (NGSیابی نسل بعدی )توالی

لجن خروجی  شااده از جریانگرفتههای در این مرحله، نمونه

 0(WGS) کل ژنوم یابییتوال لیو تحل هیتحت تجزهاضام،  

و تنوع جامعه  یکیژنت بیترک بارهدر هایییافتهقرار گرفتند تا 

طبق  یکروبیم DNA. اساااتخراج دنیباه دسااات آ  یکروبیم

 Ramezani et al. (2022) شده توسطارائه یسا شانا روش

 ی پلتفرمرو یژنوم DNA یابیاای. توال]0[ اناجااام شااااد  

Illumina Hiseq High Output با طول خوانش bp 5  *

مسااتقر در  Novogeneانجام شااد که توسااط شاارکت  184

 شد. لیتسه ایتانیبر

ل یاابی ک هاای حااصااال از توالی  پس از کنترل کیفیات داده 

 هایرمها با اسااتفاده از پلتفژنوم، تحلیل تاکسااونومیکی نمونه

MG-RAST و OneCodex  ،انجام شااد. در هر دو پلتفرم

های ها براسااس نسبت تعداد خوانش فراوانی نسابی تاکساون  

هااای انشیااافتااه بااه هر تاااکساااون بااه کاال خو تخصااایص

صااورت درصااد گزارش شااد. محاساابه و به ،شاادهبندیطبقه

 در این مطالعه براساس شدهنمودارهای تاکسونومیک استفاده

بناادی هااا و در ساااطول مختلف ردهخروجی همین پلتفرم

 .جنس( تهیه شدند و )شاخه

 

Data analysis 
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از لجن هاضم  یریگپروتکل استاندارد نمونه کیشمات -1 شکل

 .یهوازیب

Figure 1- Schematic of the standard sampling protocol 

for anaerobic digester sludge. 
 

 MG-RASTبرای  بازهای متنیکی از پرکاربردترین سامانه

های متاژنومیک اسااات که امکان کنترل کیفیت تحلیل داده

بینی هاای مصااانوعی و آلاینااده، پیش هااا، حاذف توالی داده

را  ردینویسی عملکو حاشیه بندی تاکسونومیکیها، طبقهژن

بندی تاکساااونومیکی کناد. در این سااااماانه، طبقه  فراهم می

های داده مرجع انجام هاا باا پایگاه  ترازی توالیبراسااااس هم

ها در شااود و امکان تعیین فراوانی نساابی میکروارگانیسااممی

-MG شود. علاوه بر این،فراهم می بندیسطول مختلف رده

RAST هااا و مسااایرهااای  ملکردی ژنقااابلیاات تحلیاال ع

  .]8، 0[ دهدمتابولیکی را نیز در اختیار پژوهشگر قرار می

 WGS هایها، دادهمنظور افزایش دقت در شناسایی گونهبه

 One .شاااادناادتحلیاال  One Codexهمچنین در پلتفرم 

Codex     ای کوتااه توالی با پایگاه داده باا مقاایساااه قطعاات

های مرجع میکروبی، شناسایی تاکسونومیکی گسترده از ژنوم

دهد. ویژه در سطح گونه انجام میرا با قدرت تفکیک بالا، به

                                                           
7 Shannon 
8 Gini-Simpson 

ا، هاااین سااااماااناه علاوه بر تعیین فراوانی نسااابی تااکساااون   

 یهاشااااخصهاای متداول تنوع زیساااتی ازجمله  شااااخص

را نیز  14مقدار پوششو  12ائوک، 5مپسونیسا -ینیج ،0شاانون 

ای، ترتیب برای ارزیابی تنوع گونهکناد که به محااساااباه می  

ای و کفااایاات عمق یکنواختی جااامعااه، برآورد غنااای گونااه

 .]0[ ندشویابی استفاده میتوالی

 بناادیماناظور افزایش قااابلیاات اطمینااان نتااای ، طبقااه   بااه

د و ز دو پلتفرم با یکدیگر مقایسه شتاکساونومیکی حاصال ا  

 های همساو و قابل تأیید تفسیر نتای  نهایی براسااس خروجی 

 شدند.

 وردم هاضم ییایمیکوشیزیف یهایژگیو و یاتیعمل طیشرا -1 جدول

 یبررس

Table 1- Operating conditions and physicochemical 

characteristics of the studied digester 

بررسی هاضم مورد  

 (3mظرفیت هاضم ) 5244

0 pH 

 (◦Cد ما ) 0/00

 (day3m/دهی )میزان خوراک 008

 (daysزمان ماند هیدرولیکی ) 50

 (day3kg COD/m.نرخ بارگذاری آلی ) 0/5

 جامد خشک )%( 5/8

 جامد فرار )%( 0/54

 (COOH/l3CH mgاسید چرب فرار ) 5500

 (l3mg CaCO/قلیائیت ) 8050

 (day3m/نرخ تولید بیوگاز ) 0088

 محتوای متان )%( 05/00

 

 نتایج

 تحلیل ساختار جامعه میکروبی هاضم

طور ه بهک یکروبیتنوع مطور که پیشتر نیز اشاره شد، همان

 یکنواختیها( و )تعداد گونه یاگونه یعنوان غناخاص به

در  ینقش مهم شود،یم یریگها( اندازهگونه ینسب ی)فراوان

9 Chao1 
10 Good’s Coverage 
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. دارد شدهیو مهندس یعیطب یهاستمیرد اکوسعملک

 کی یدارا سمیارگان کیاز  شیکه شامل ب ییهاستمیاکوس

 یکنواختینسبتاً برابر ) یبالا( با فراوان یعملکرد خاص )غنا

 یعملکرد یداشتن افزونگ یبرا یشتریبالا( هستند، احتمال ب

. بر این اساس در این بخش، ابتدا دارند یثبات عملکرد ای

ت. اس شدهنوع میکروبی در لجن خروجی از هاضم بررسی ت

ساختار جامعه میکروبی در هاضم به تفصیل تحلیل  سپس،

 .است شده

 

 

تنوع میکروبی )تعداد و فراوانی نسبی بررسی 

 شدهبررسی ها( در هاضمگونه

 ،های لجن خروجی از هاضمنمونه یروکل ژنوم  یابییتوال

این آزمون  .انجام شدمیکروبی  منظور تجزیه و تحلیل جامعهبه

بر  هاضمدرون  زیبرانگچالش طیمح ریتأث یبا هدف بررس

های تنوع شاخص. انجام شد یکروبیجامعه م بیترک

 ،هوازیلجن هاضم بی هایآمده از نمونهدستمیکروبی به

اطلاعات مهمی درباره ساختار جامعه میکروبی، غنای 

میزان کفایت  ها وای، یکنواختی توزیع جمعیتگونه

آمده، در دستهنتای  بکنند. یابی ارائه میبرداری توالینمونه

ارائه شده است.  5جدول 

 

 یهوازیب هاضم یخروج لجن در یکروبیم جامعه آلفا تنوع یهاشاخص -5 جدول

Table 2- Alpha diversity indices of microbial community in anaerobic digester sludge 

Coverage 

(%) 
Chao1 Simpson Shannon OTUs نمونه 

22 1100 ± 0/542  58/4  ± 42/4  00/0  ± 05/4  850500 
لجن خروجی از 

 هاضم

هوازی، عملکرد سیستم وابسته به یک هضم بی فراینددر 

صورت ها است که بهها و آرکیکنسرسیوم پیچیده از باکتری

و  زاییاستات، اسیدزاییلیز، هماهنگ در مراحل هیدرو

میزان  خص مقدار پوشششا. ]0، 1[ کنندفعالیت می زاییمتان

هم س کنندهدهد و بیانیابی را نشان میکفایت عمق توالی

وشش یابی پهای توالیجمعیت میکروبی است که توسط داده

دهد می نشاندرصد  22برابر  11پوشش مقدار. اندشدهداده 

روبی و تقریباً تمام تنوع میک است یابی کافی بودهعمق توالی

. مقادیر بالای پوشش نداشدهموجود در نمونه شناسایی 

های تنوع و قابلیت اعتماد بیشتر شاخص کنندهیابی بیانتوالی

  .]5[ های مهم استکاهش احتمال عدم شناسایی تاکسون

                                                           
11 coverage 

یک برآوردگر غیرپارامتری برای غنای  1کائوشاخص 

 نشده را نیز براساسهای مشاهدهای است که تعداد گونهگونه

 1100برابر  1کائوشاخص  .]2[ زندهای نادر تخمین میگونه

هوازی است. این هاضم بی بالا در ایدهنده غنای گونهنشان

های موجود در جامعه شاخص تخمینی از تعداد کل تاکسون

ور حض کنندهدهد و مقدار بالای آن بیانمیکروبی ارائه می

تعداد زیادی گروه میکروبی در لجن هاضم است. غنای 

ای بالا معمولاً با وجود مسیرهای متابولیکی متنوع و گونه

 رتبط استخ به تغییرات محیطی متوانایی بیشتر سیستم در پاس

]5[.  

ها، یکنواختی توزیع علاوه بر تعداد گونهشانون شاخص 

ین ترگیرد و یکی از متداولفراوانی آنها را نیز در نظر می
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 .]2[شود های ارزیابی تنوع زیستی محسوب میشاخص

دهنده تنوع میکروبی نسبتاً نشان 00/0برابر شانون  شاخص

ای و هم یکنواختی زیاد است. شاخص شانون هم غنای گونه

 00/0مقدار  ،گیرد؛ بنابراینها را در نظر میتوزیع گونه

تاً وجود یک جامعه میکروبی پیچیده با پراکنش نسب کنندهبیان

زی، تنوع هواهای هضم بیها است. در سامانهمتعادل جمعیت

بیشتر معمولاً با پایداری عملکردی بالاتر، مقاومت بیشتر در 

های عملیاتی و حفظ کارایی تولید بیوگاز ارتباط برابر شوک

 .]1[ دارد

های خاص در بودن گونهغالبمیزان  سیمپسونشاخص 

ت عیکند و به یکنواختی توزیع جمجامعه را ارزیابی می

دهد نیز نشان می 58/4برابر  سیمپسونمقدار  ]2] حساس است

جامعه میکروبی تحت سلطه تعداد محدودی میکروارگانیسم 

قرار ندارد و توزیع جمعیت میکروبی نسبتاً متعادل است. 

ها و بودن گونهغالبشاخص سیمپسون برای ارزیابی 

ربرد دارد و مقادیر بالاتر آن معمولاً یکنواختی جامعه کا

تر و کاهش احتمال غلبه یک گروه دهنده تنوع مطلوبنشان

 .]5 [ها استمحدود از میکروارگانیسم

پیچیدگی بالای جامعه  کنندهنیز بیان OTUsتعداد بالای 

 هوازیهای بیروی هاضم مختلفمیکروبی است. مطالعات 

ها معمولاً دارای جوامع میکروبی اند این سامانهنشان داده

 های مختلف باکتریایی و آرکیاییبسیار متنوع شامل گروه

، 15سفرمیکیوتهای باکتریایی مانند هستند که در آن شاخه

و  اندغالب 18کلروفلکسی و 10باکترویدیتس ،10ایپروتئوباکتر

  .]14[ دندارنقش کلیدی در تولید متان  سازمتانهای آرکی

 & Tahmasebiبا گزارش  پژوهشنتای  حاصل از این 

Aliasghari Veshareh (2026) مطالعه هاضم  در

که از همین رد همخوانی داهوازی پسماند شهری بی

                                                           
12 Firmicutes                                          

13 Proteobacteria 
14 Bacteroidetes 
15 Chloroflexi 

ها برای ارزیابی تنوع آلفای جامعه میکروبی استفاده شاخص

آمده، دستهای بهبراساس مجموع شاخص .]11[ اندکرده

ک دارای ی شدههوازی مطالعهتوان نتیجه گرفت هاضم بیمی

جامعه میکروبی غنی، متنوع و نسبتاً متعادل است که احتمالاً 

از نظر عملکردی دارای پایداری مناسب و ظرفیت مطلوب 

و  ییزااستات، اسیدزاییهای هیدرولیز، فرایندبرای انجام 

 ندهکناست. همچنین چنین ساختاری معمولاً بیان زاییمتان

در جامعه میکروبی است که  وجود افزونگی عملکردی

اتی ها و تغییرات عملیتواند مقاومت سامانه را در برابر تنشمی

 .]1[دهد افزایش 

 و 1کائو، سیمپسون، شانون هایکه شاخص شایان ذکر است

OTU کنند و برای شناسایی را توصیف می تنها تنوع آلفا

 ها یادقیق ساختار جامعه میکروبی )مانند تعیین جنس

 ستاهای ترکیب تاکسونومیک نیاز به داده( های غالبگونه

]14[.  

 

بررسی ترکیب و ساختار جامعه میکروبی در هاضم 

 شدهبررسی

 هاریکتجامعه با

 در جریان لجن خروجی از یکروبیم همعاج یبررس  ینتا

نشان داده شده  5 شکل، در (phylumهاضم در سطح شاخه )

جریان لجن در  فیلاها نمایندهد ندهنتای  نشان می. است

 فرمیکیوتس(، درصد 40/55) ایپروتئوباکترشامل  خروجی

 باکترویدیتس(، درصد 50/0) 10سینرگیستتز(، درصد 20/00)

(، و درصد 41/4) 10کوپروترموباکتروتا(، درصد 45/4)

  .است( درصد 00/4) کلروفلکسی

دو فیلای  نشان داده شده است، 5 شکلطور که در همان

 یوتسفرمیکو  ایپروتئوباکترلجن خروجی،  غالب در جریان

16 Synergistetes 
17 Coprothermobacterota 
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گرم  یهایمتنوع از باکترشاخه  کی ،ایپروتئوباکتر. هستند

 نی. ادارد یهوازیهضم ب یهافراینددر  ینقش مهم ،یمنف

شامل  و شودیشناخته م اشیکیتنوع متابول دلیلشاخه به

و  15ایگاماپروتئوباکترکلاس است که  نیچند

 رگذاریتأث یهوازیب یهاطیدر مح ژهیوبه 12یادلتاپروتئوباکتر

ازجمله  ه،دیچیپ یمواد آل هیدر تجز هایهستند. پروتئوباکتر

در  زیدرولینقش دارند. آنها به مرحله ه هانیسلولز و پروتئ

را به  هارمجموعهیز نیو ا کنندیکمک م یهوازیهضم ب

 سازهاتانمکه سپس توسط  کنندیم تبدیلتر ساده باتیترک

از  یاریس. ب]10، 15[ دنشویمتان استفاده م دیتول یبرا

 یهایرکآبا  کینتروفیس یهادر شراکت هایپروتئوباکتر

.کنندیزا شرکت ممتان
 

 
 شدهیبندطبقه یهاهر شاخه براساس درصد خوانش یفراوان. ژنوم کل یابییتوال یهااساس دادهبر شدهییشناسا ییایباکتر یهاشاخه ینسب یفراوان -5 شکل

 .اندادغام شده« نیریسا» گروه در اند،داده لیتشک را ینسب یفراوان کل ازدرصد  1که در هر نمونه کمتر از  ییهااسبه شده است. شاخهمح

Figure 2- Relative abundance of bacterial phyla identified by whole-genome shotgun sequencing (WGS). Relative abundance 

was calculated based on the percentage of classified reads assigned to each phylum. Taxa representing less than 1% relative 

abundance in each sample were grouped as "Others". 
 

عمدتاً از  ؛کنندیم لیها را تسهگونه نیب الکترون آنها انتقال

تان م دیتول یا از آن براسازهکه متان دروژنیه دیتول قیطر

 یهالظتحفظ غ یبرا یکیتعامل متابول نی. اکنندیاستفاده م

ارآمد ک دیتول بیترت نیاست و به ا یاتیح دروژنیه نییپا

در  یکروبیجوامع م بیترک .]10[ کندیم  یمتان را ترو

طور در طول زمان به تواندیم یهوازیب یهاهاضم

راحل مطالعه که م کیمثال، در رای ب ؛کند رییتغ شمگیریچ

                                                           
18 Gammaproteobacteria 
19 Deltaproteobacteria 

 یهابتنس ایپروتئوباکتر کرد،یم یمختلف هضم را بررس

 درصد 2/50)تا  کردندیم یندگیرا نما ومیکروبیاز م یمتفاوت

 ییایباکتر یهاتسلط گروه شاما با افزای ؛در هفته ششم(

 مراحل موضوع نقش آنها را در نیکاهش نشان دادند. ا گر،ید

 یهاتیجمع یایپو تیو ماه دهدیهضم نشان م هیاول

 کندیرا برجسته م یهوازیهضم ب یهاستمیدر س یکروبیم

]15[ . 
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 هایاز پروتئوباکتر یاریبس ،یاریاخت یهایهوازیعنوان ببه

 نیرشد کنند. ا یهوازیو ب یهواز طیدر شرا توانندیم

مختلف درون  یدر نواح دهدیبه آنها اجازه م یسازگار

کنند و به  ینوسان دارد، زندگ ژنیهاضم که سطح اکس

 ].10[ کمک کنند یکروبیو استحکام جامعه م یداریپا

 شمگیریچطور به تواندیم هایپروتئوباکتر تیحضور و فعال

آنها در  .بگذارد ریأثت یهوازیهضم ب یهاستمیس ییبر کارا

 کیدرون هاضم شرکت دارند و به حفظ  یچرخه مواد مغذ

 .نندکیکمک م هاسمیکروارگانیم ریسا یبرا نهیبه طیمح

از  یریرقابت و جلوگ جادیگروه، با ا نیا یاز اعضا یبرخ

ه جامع یپاتوژن، به بهبود سلامت کل یهایرشد باکتر

 یهاهیرلایز هیتجز لیبا تسه .]18[ کنندیکمک م یکروبیم

طور به هایپروتئوباکتر ،یمتانوژن یهافراینداز  تیو حما یآل

 یاتیامل حع کیکه  کنندیکمک م وگازیب دیبه تول میمستق

 .]10[ تاس یهوازیهضم ب یهاستمیس یاقتصاد تیقابل یبرا

لجن  یهوازیدر هضم ب یمهم نقش فرمیکیوتسشاخه 

متان کمک  دیو تول یمواد آل هیو به تجز داردفاضلاب 

لاس ک یاعضا ژهیو، بهفرمیکیوتسی هایباکتر. کندیم

د که هستن یاتیح یکیتیدرولیه یهای، باکتر54کلاستریدیا

 هیتر تجزساده یهارا به مولکول دهیچیپ یآل باتیترک

در هضم  یاتیح هیاولمرحله  کی زیدرولیه نی. اکنندیم

 یادهیبه اس دهیچیپ یهاهیرلایکه ز ییجا ؛است یهوازیب

که  شوندیم لیها تبدواسطه ریو سا 51(VFAsچرب فرار )

 ندپردازش شو شتریب سازمتان یاهیتوسط آرک توانندیم

 یهایکبا آر کینتروفیاغلب در روابط س هاوتیکیرمف .]10[

ر چرب فرا یدهایو اس دروژنیهستند. آنها ه ریدرگ سازنمتا

متان  دیتول یبراسازها نکه سپس توسط متا کنندیم دیتول

حفظ  یها براگونه نیب دروژنیانتقال ه نی. اشودیاستفاده م

                                                           
20 Clostridia 
21 Volatile Fatty Acids 

 یاتیح ازوگیب ثرمؤ دیاز تول نانیو اطم یهوازیب ستمیاکوس

 55کاندیداتوس کلواکاموناس مانند ییهاجنس .]15[ است

عنوان بهاند، شده ییشناسا فرمیکیوتسشاخه که در 

اند اخته شدهشن دروژنیه دکنندهیتول کینتروفیس یهایباکتر

 یهوازیم بهض ییکارا ،یکیتبادلات متابول نیا لیکه با تسه

جامعه  یکه ساختارها یاتدر مطالع. ]10[ دهندیم شیرا افزا

، اندهکرد لیتحلرا  یهوازیهضم ب یهاستمیدر س یکروبیم

غالب  یهااز شاخه یکی هاوتیکیرمفمشخص شده است 

را در  ییایاز جامعه باکتر یهستند و معمولاً بخش قابل توجه

، 15[ دهندیم لیتشک ایپروتئوباکترو  باکترویدیتسکنار 

مک ک یکروبیجامعه م یآورثبات و تاب به. حضور آنها ]10

وع تن است. یضرور هاضم داریعملکرد پا یکه برا کندیم

نند ما یاتیعمل طیبراساس شرا تواندیجامعه م بیدر ترک

حال،  نیمشترک رخ دهد؛ با ا یبا سوبستراها هیتغذ

که  کنندیرا حفظ م یحضور ثابت یطور کلبه فرمیکیوتس

مختلف  یهاطیآنها در مح تیو اهم یدهنده سازگارنشان

در مطالعه حاضر نیز این  ].15، 10[ است یهوازیهضم ب

ه ب فرمیکیوتس یهایحضور باکترشود. پدیده مشاهده می

ر آنها د یی. تواناکندیکمک م یهوازیب یاههاضم یداریپا

در  اضمهبه حفظ عملکرد  ریمتغ یطیمح طیبا شرا یسازگار

که تحت نوسانات در  یزمان یحت ؛کندیطول زمان کمک م

 .]10[ ندریگیقرار م یاتیعمل یپارامترها ای هیرلایز بیترک

 یهاهاضم یملکردع تیظرف فرمیکیوتستنوع در شاخه 

مختلف ممکن است  یها. گونهدهدیم شیرا افزا یهوازیب

 جهیمختلف بپردازند و در نت یهاهیرلایبه هدف قرار دادن ز

 .]10[ را بهبود بخشند وگازیب دیو تول هیتجز یکل ییکارا

از  یکی تواندیم، شدهبررسیبودن این شاخه در هاضم غالب

22 Candidatus Cloacamonas 
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مطابق ) دلایل پتانسیل بالای تولید بیوگاز در این هاضم باشد

 (.1 جدول

 هاجامعه آرکی

نشان  0 شکلدر  ،شدههای غالب در هاضم بررسیمتانوژن

طور که در شکل نشان داده شده است، اند. همانداده شده

درصد  01/15شامل  های غالب در هاضممتانوژن

 15/0، 50متانوکولیوسدرصد  50/8، 50متانوکورپوسکیولوم

، 50متانوتریکسدرصد  12/54، 58متانواسپیریلیومدرصد 

درصد  10/11، 50متانورگولادرصد  50/11

 01/15، 52متیل اسیدیفیلومدرصد  02/10، 55متیلوورساتیلیس

 01باکتراوشنی متیلدرصد  82/0، و 04متیلوباکتریومدرصد 

.هستند

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 در سطح جنس شدهیبررسغالب در هاضم  یهامتانوژن -0 شکل

Figure 3- Dominant methanogens at the genus level in the studied digester. 

 

شود جامعه آرکئایی هاضم ، مشخص می0 شکلبا توجه به 

ز دارد، ا که در مرحله تولید متان نقش مؤثری شدهبررسی

های استوکلاستیک، هیدروژنوتروفیک و انواع متانوژن

 قیا از طرر ها متانوژنمتانمتیلوتروفیک تشکیل شده است. 

 :کنندیم دیتول زیمتما ریمس نیچند

با استفاده از  2COشامل کاهش  :کیدروژنوتروفیه ییزامتان

2H ؛استعنوان اهداکننده الکترون به 

 ؛استات است هیشامل تجز :کیاستوکلاست ییزامتان

                                                           
23 Methanocorpusculum 
24 Methanoculleus 
25 Methanospirillum 
26 Methanothrix 
27 Methanoregula 

 اینند متانول شده مالهیمت باتیاز ترک: کیلوتروفیمت ییزامتان

 .]12[ کندیاستفاده م هانیآملیمت

 مختلف یهاطیدر مح دهندیها اجازه مبه متانوژن رهایمس نیا

 تا روده انسان، به یکشاورز وگازیب واحدهایاز  ،یهوازیب

 و یدر چرخه کربن جهان یاتیرشد کنند و نقش ح یخوب

 .داشته باشند یوانرژیب دیتول

طور هب استات رودیانتظار مزایی استوکلاستیک، متان بارهدر

 لیتبد به متان کیاستوکلاست یهاتوسط متانوژن میمستق

، (هاضم طیبه شرا با توجه)از استات  یحال، بخش نیبا ا ؛شود

28 Methyloversatilis 
29 Methylacidiphilum 
30 Methylobacterium 
31 Methyloceanibacter 
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 ،استات نندهدکیاکسسینتروفیک  یهایترتوسط باک تواندیم

طور به نکهیا یجابه؛ شود دیاکس 2COو  دروژنیبه گاز ه

 شود. لیتبد به متان کیاستوکلاست یهاتوسط متانوژن میمستق

از نظر  2COو  2Hاستات به  کینتروفیس ونیداسیاکس

 ریر مقادد تواندیتنها م ونامطلوب است  اریبس یکینامیترمود

انجام شود.  00و  Pa 0/5 نیب یعنی، 2H یفشار جزئ نییپا اریبس

 دروژن،یگاز ه یهااز غلظت کیبازه بار نیتنها در ا

 زاییمتاناستات و سینتروفیک  ونیداسیاکس

از نظر  1(HM-SAO) یبعد کیدروژنوتروفیه

 دکنندهیساک یهایباکتر ن،یبنابرا ؛ممکن است یکینامیترمود

دارند که آنها را در  ازین کیشر یهاسمیاستات به ارگان

 .]54[ کنندیم دایپ کیدروژنوتروفیه یهامتانوژن

ات از است هیتجز مسیردر  رییباعث تغ یاختلالات مختلف

 کینتروفیس ونیداسیاستات به سمت اکس میمستق شکست

. شودیم کیدروژنوتروفیه زاییمتاناستات همراه با 

 بر گرمیلیم 0444در محدوده  آمونیاک یبالا یهاغلظت

 یدهایکه منجر به انباشت اس یآل ینرخ بارگذار شیفزالیتر، ا

ات غلظت است شیافزاو  شودیم کیاست دیاس ژهیوچرب، به

 هاضم یدمابر لیتر،  گرمیلیم 0444شده تا مقدار انباشته

)دماهای ترموفیلیک( و افزایش زمان ماند هیدرولیکی، از 

 .]5[ آینداین تغییر مسیر به شمار می عوامل

شناخته  زین 5تاائمِتانوس)که به  کسیمِتانوتر، 0 شکلبا توجه به 

. تشدا شدهبررسی، بیشترین فراوانی را در هاضم (شودیم

ا غلبه ب شرایطی باشد که کنندهتواند بیانفراوانی این جنس می

ات( )شکست مستقیم استزایی استوکلاستیک مسیر متان

ثابت متان  دیتول دربرداری پایدار هاضم و بهره( 0 شکل)

 ییتنهاموضوع به نیا اگرچه؛ (1 جدول)مطابق سازگار است 

باید  وبرای اثبات عدم وجود اختلالات عملیاتی کافی نیست 

از طرف دیگر، حضور . همراه با سایر شواهد ارزیابی شود

                                                           
1 syntrophic acetate oxidation and hydrogenotrophic 
methanogenesis 

های هیدروژنوتروفیک و متیلوتروفیک نشان انواع متانوژن

 . هستنددهد سایر مسیرهای تولید متان نیز فعال می

 

 گیریبحث و نتیجه

 یداریپا و هم ییهم کارا ،یستیز تصفیه فرایند کیعنوان به

 یکروبیبه جوامع م یادیر بنطوبه یهوازیهضم ب یفناور

ن در ایدارد.  یها بستگآنها در هاضم یهاتیو فعال دهیچیپ

 فاضلاب شهری درپژوهش، ساختار جامعه میکروبی هاضم 

رای این است. ب شدهخانه فاضلاب جنوب تهران بررسی تصفیه

گیری از لجن داخل هاضم منظور مراحل مختلفی شامل نمونه

ها ف )هر ماه(، آنالیز میکروبی نمونههای زمانی مختلدر بازه

های اصلی و در نهایت تحلیل و فراوانی گونه تعیین نوعبرای 

 هوازی انجام شد. ساختار جامعه میکروبی هاضم بی

اضر در های حتحلیل جامعه باکتریایی هاضم نشان داد باکتری

 سازی از تنوع و فراوانیمراحل هیدرولیز، اسیدسازی و استات

نیز  های تنوع زیستیی برخوردار هستند. مقادیر شاخصمناسب

عه وجود یک جام کنندهکنند و بیاناین موضوع را تأیید می

میکروبی متنوع و نسبتاً یکنواخت هستند. چنین ساختاری 

و توانایی هاضم  شودمی موجب افزایش افزونگی عملکردی

را برای حفظ عملکرد در برابر نوسانات محیطی افزایش 

در نتیجه، ظرفیت تولید متان و پایداری فرایند هضم  ؛دهدمی

شود. این یافته با نتای  هوازی در طول زمان حفظ میبی

همخوانی دارد که نشان دادند تنوع بالاتر  پیشینمطالعات 

جامعه میکروبی با افزایش پایداری عملکرد هاضم و مقاومت 

 .]55، 51[ های عملیاتی همراه استبیشتر در برابر تنش

عنوان به فرمیکیوتسو  ایپروتئوباکتردر این پژوهش، 

این دو  بودنهای غالب باکتریایی شناسایی شدند. غالبشاخه

هوازی شهری و صنعتی نیز های بیشاخه در بسیاری از هاضم

 یوتسفرمیکی متعلق به شاخه هاگزارش شده است. باکتری

2 Methanosaeta 
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نقش مهمی در هیدرولیز پلیمرهای آلی و تولید اسیدهای 

 ایترپروتئوباککه بسیاری از اعضای درحالی ؛چرب فرار دارند

ورد سازهای مدر تجزیه ترکیبات آلی محلول و تولید پیش

های کنند. این نتای  با گزارشها مشارکت مینیاز متانوژن

 .]50، 50[ پیشین مطابقت دارند

 

 
 یمتان در هاضم مورد بررس دیتول یاحتمال یرهایمس -0 شکل

Figure 4- Possible methane production pathways in the studied digester. 

 

 عانوا ندنتای  حاصل از تحلیل جامعه آرکئایی نشان داد

های استوکلاستیک، هیدروژنوتروفیک و متانوژن

 کسیمِتانوتراما  ؛متیلوتروفیک در هاضم حضور دارند

بیشترین فراوانی را به خود اختصاص داده است.  (متانوسائتا)

بودن مسیر دهنده غالببودن این جنس معمولاً نشانغالب

و  برداری پایدارزایی استوکلاستیک در شرایط بهرهمتان

های نسبتاً پایین استات و آمونیاک است. مطالعات غلظت

هایی با عملکرد پایدار، اند در هاضممتعددی گزارش کرده

زمان ماند مناسب و غلظت پایین آمونیاک آزاد، فراوانی 

 .]50، 58[ت اسها بیشتر نسبت به سایر متانوژن کسیمِتانوتر

های در پژوهش حاضر نیز شرایط عملیاتی و ویژگی

، دما و سایر پارامترهای pH فیزیکوشیمیایی هاضم، ازجمله

سیر بودن مو از غالب رندبرداری، با این یافته همخوانی دابهره

  .کننداستوکلاستیک حمایت می

های هیدروژنوتروفیک و در مقابل، حضور متانوژن

، دهد علاوه بر مسیر استوکلاستیکشان میمتیلوتروفیک ن

بودن الفعزایی نیز در هاضم فعال هستند. سایر مسیرهای متان

ه پذیری متابولیکی جامعزایی، انعطافزمان چند مسیر متانهم

را در برابر  فرایندو پایداری  دهدمیآرکئایی را افزایش 

ری تاکند. چنین ساخبرداری تقویت میتغییرات شرایط بهره

هوازی با عملکرد پایدار نیز های بیدر بسیاری از هاضم

 .]55[ گزارش شده است

طور کلی، نتای  حاصل از تحلیل جامعه میکروبی، در کنار به

های فیزیکوشیمیایی هاضم و شرایط عملیاتی، ویژگی
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اضم دهد هعملکرد مناسب آن در تولید متان نشان می

از یک جامعه میکروبی پایدار و متنوع برخوردار  شدهمطالعه

های ها با نتای  مطالعات پیشین در زمینه هاضماست. این یافته

هرچند ترکیب نسبی برخی  ؛هوازی شهری همخوانی داردبی

تواند تحت تأثیر عواملی نظیر نوع خوراک، ها میتاکسون

ی و شرایط محیطی هر بردارزمان ماند هیدرولیکی، دمای بهره

 .هاضم متفاوت باشد

 قدردانی

شده  انجامشرکت فاضلاب تهران  یمال تیبا حما پژوهش نیا

دانند که از همین رو، نویسندگان بر خود لازم می ؛است

ب تشکر و قدردانی خود را نسبت به این سازمان ابراز اتمر

 های ارزشمندتمساعداز  نیهمچن سندگانینونمایند. 

استای در رفاضلاب جنوب تهران  خانههیده توسط تصفشارائه

.کنندیم تحقق اهداف تحقیق سپاسگزاری
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